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V zadnjih letih je dokaj živa diskusija o obstoju ekotipov kranjske čebele v različnih predelih 
Slovenije. Ker groba genotipizacija vzorcev z različnih območij ni pokazala jasne 
strukturiranosti populacije, bomo v tej nalogi združili fenotipsko in genetsko presojo dveh 
populacij, ki se nahajata v različnih habitatih. Na ta način bomo dobili vpogled v genetsko 
in fenotipsko strukturo podpopulacij kranjske čebele na Gorenjskem in Dolenjskem. Skušali 
bomo preveriti veljavnost hipoteze, da v Sloveniji obstajajo različni ekotipi Apis mellifera 
carnica. Cilj naloge je na izbranemu materialu kranjske čebele poskušati pokazati razlike 
med geografskimi podpopulacijami kranjske čebele na Slovenskem in vzpostaviti 
metodologijo fenotipske in genotipske presoje, ki bi omogočala potrditev obstoja ekotipov, 
oziroma zavrnitev te hipoteze. 
 
Delovne hipoteze:  
1. Domnevamo, da v različnih ekoloških nišah v Sloveniji obstajajo okoljskim 
razmeram prilagojeni ekotipi kranjske čebele. 
2. Razlike med geografsko ločenimi populacijami so pogojene z epigenetskimi 
razlikami med njimi. 
 
Naši vzorci so predstavljali lokalno ohranjene populacije z Dolenjske in Gorenjske, katerih 
kriterij za izbor je bil 50 let stacionarnega čebelarjenja, vse skozi s svojimi čebelami po 
matični liniji. Določevanja razlik smo se lotili z morfološkimi metodami, določitvijo 
haplotipov mitohondrijske DNA in mikrosatelitnimi lokusi. Za primerjavo smo našim 
vzorcem dodali še dopolnilne vzorce z Gorenjske in Dolenjske. S statističnimi orodji smo 
preverjali statistično značilnost razlik in jih vizualno predstavili na grafih. Te rezultate bi 
lahko upoštevali pri vzreji čebeljih družin, ustvarjanju ohranitvenih območij za ekotipe 
kranjske čebele in pri vzdrževanju zadostne okoljske prilagoditve in genetske pestrosti 
kranjske čebele v Sloveniji. 
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2 PREGLED OBJAV 
2.1 ČEBELE 
Na ravnotežje v okolju lahko pomembno vpliva naravna in umetna selekcija. Človek 
spreminja domače živali predvsem s postopki selekcije in migracijo živali. V kolikor je 
migracija »neustrezna«, lahko nastopi neravnotežje znotraj populacije ali celo vrste. Domača 
čebela (Apis mellifera L.) je v tem pogledu občutljiva živalska vrsta, ker se oplojuje na 
prostem izven stroge kontrole čebelarjev. S tem populacija dosega določeno variabilnost 
genotipov, kar ji posredno omogoča najboljši odgovor na okoljske vplive in olajša preživetje 
(Poklukar, 1998a). Čebele so tudi kot socialno živeče žuželke nekaj posebnega. Čebele 
delavke so svojo biološko sposobnost razširjanja genov nadomestile z razširjanjem sorodnih 
genov svojih ožjih sorodnic. Čebeljo družino lahko opisujemo kot enotni superorganizem, 
sestavljen iz matice, ki ima povečini reprodukcijsko funkcijo, čebel delavk različnih 
kategorij s predvsem oskrbovalno funkcijo in trotov, ki skrbijo zlasti za naključno razširjanje 
genov matice v okoliško populacijo (Moritz in Southwick, 1992; Babnik in Poklukar, 1998). 
2.1.1 Razmnoževanje pri čebelah 
Vse dedne zasnove, geni določenega osebka, tvorijo njegov genotip. Zunanji znaki 
določenega osebka pa tvorijo njegov fenotip. Na fenotip vplivajo dedne zasnove, lahko pa 
tudi okolje ali na sploh zunanji faktorji (Rihar, 2013). Čebelja družina je skupnost sorodnih 
posameznikov. Družina deluje kot enoten organizem. Čebele delavke, potomke ene matere, 
so lahko med seboj supersestre, če so potomke istega trota. Stopnjo sorodstva  predstavlja 
delež po poreklu identičnih genov, ki jih imata ta dva osebka. Po materini strani je pri teh 
potomkah verjetnost nastopa identičnih alelov po poreklu 0,5, po očetovi strani pa imajo 
zaradi odsotnosti rekombinacije vse potomke identične alele. Tako je njihova medsebojna 
stopnja sorodstva 0,75, zato jih imenujemo supersestre. Čebeli delavki potomki dveh 
različnih trotov in iste matice pa sta si medsebojno polsestri s stopnjo sorodstva 0,25. V 
celoti lahko računamo le povprečno stopnjo sorodstva med skrajnima vrednostima (0,25 in 
0,75), odvisno od števila trotov, s katerimi se pari matica (Babnik in Poklukar, 1998). Ampak 
bolj verjetno je, da bo sorodnost čebel v družini ostala okoli vrednosti 0,25, zaradi velikega 
števila trotov s katerimi se je parila matica in enakomerno razporejene rabe semena (Laidlaw 
in Page, 1984). 
 
Pri čebelah in matici ima vsaka celica po 32 kromosomov oziroma 16 parov. Ker se čebele 
delavke in matice razvijejo iz oplojenih jajčec, so diploidi. Troti pa imajo le po 16 
kromosomov, ker se razvijejo iz neoplojenih jajčec. Pravimo jim haploidi. Pri njih so 
kromosomi posamični, brez para (Winston, 1987). Od vsake dvojice genov imajo le po 
enega, ki se uveljavi ne glede na to, ali je dominanten ali recesiven. Pravimo, da so za vse 
gene hemizigotni. Vse semenčice posameznega trota imajo enako kombinacijo genov 
(Winston, 1987).  
 
V matici nastajajo v procesu zorenja z redukcijsko delitvijo (mejozo) haploidna celična jedra 
spolnih celic. Vseh 32 kromosomov (diploidna garnitura kromosomov) se najprej podvoji, 
potem se kromosomi razdelijo na dve celici s haploidnim številom (16) podvojenih 
kromosomov (redukcija) in nazadnje se ti dve celici še enkrat delita in tako dobimo štiri 
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celična jedra, vsako s po 16 kromosomi (haploidna garnitura). Pri tem zapletenem postopku 
se lahko kromosomi pri razdelitvi na različnih mestih prelomijo in izmenjajo svoje dele 
znotraj kromosomskega para. Ta naključna izmenjava je pri medonosnih čebelah še posebej 
pogosta – približno 20-krat pogostejša kot pri človeku. Zato se potomci troti iste matice 
občutno razlikujejo po kombinacijah svojih dednih zasnov. Tako noben trot ni gensko 
povsem enak kateremu koli bratu. Semenčice enega trota pa so vse gensko enake (Koeniger 
in sod., 2016). 
 
Troti so haploidni organizmi. Pri trotih ne prihaja do rekombinacij med kromosomi. V 
njihovih testisih se enostavno razmnožijo gamete matic - povsem enakih semenčic (Babnik 
in Poklukar, 1998). Spol je pri čebelah določen z enim genom, ki je polialelen. V kolikor se 
gen nahaja v heterozigotnem stanju, se iz zasnove razvije samica – čebela delavka ali matica. 
Če jajčece ni oplojeno in se gen nahaja v hemizigotnem stanju se iz njega razvije trot. Geni 
v homozigotnem stanju pa so letalni (Poklukar, 1998c). Diploidni troti niso normalni samci, 
ki bi bili sposobni razmnoževanja kot njihovi haploidni bratje. Čebele krmilke že zgodaj  
prepoznajo (takoj po izleženju iz jajčeca) takšne diploidne moške žerke, jih odstranijo iz 
satnih celic in jih požrejo. Takšen kanibalizem čebelji družini prihrani stroške vzreje 
biološko nefunkcionalnih osebkov. Tako nastane presledek v zalegi (Koeniger in sod. 2016). 
Lokalno se pojavlja 53 različnih spolnih alelov (Koeniger in sod., 2016). Nastajanje novih 
alelov poteka za evolucijska časovna razdobja dokaj hitro kot na primer spreminjanje dolžin 
DNK mikrosatelitov. V okviru spolnega alela se nahaja vroča točka (HVR – ang. 
»hypervariable region«), ki se hitro in pogosto spreminja in odločilno prispeva k nastanku 
novih spolnih alelov. Novejše objave poročajo, da so našli 121 različnih spolnih alelov v 193 
družinah (Zareba in sod., 2017). 
 
Paritveno vedenje je strategija za izogib parjenja v sorodstvu (Koeniger in sod., 2016) in 
zajema: 
- nastanek trotov iz neoplojenih jajčec, 
- mehanizem določanja spola z oploditvijo oz. neoploditvijo jajčeca (spolni aleli). Spol 
čebele je določen s spolnim genom, preživi heterozigot na spolnem lokusu, 
homozigote čebele pravočasno odstranijo, 
- iskanje spolnih partnerjev daleč od družine, 
- navzočnost trotov iz številnih različnih družin na trotovišču, 
- večkratno parjenje matice (z 12-20 troti), 
- matica in njeni bratje troti izbirajo različna trotovišča. 
Cilj naravne selekcije je obdržati čim večje število spolnih alelov v populaciji, ker se z 
večjim številom spolnih alelov manjša verjetnost homozigotov na spolnem lokusu. Iz tega 
izhaja tudi poliandrija (večkratno parjenje) matic. Tako se matica običajno na dveh 
paritvenih izletih plemeni z 12 do 20 troti (Babnik in Poklukar, 1998). 
 
Čebelja družina je superorganizem in je običajno prilagojena lokalnim klimatskim 
razmeram. V kolikor pa družino ali njeno matico prestavimo v drugačno okolje, nastopi 
nesorazmerje med notranjim programom prilagoditve in med novimi okoljskimi danostmi 
 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020 
4 
 
(Ruttner, 1992). V populaciji kranjske čebele v Sloveniji je bilo zaslediti določene znake 
prilagojenosti na lokalne okoljske vplive. S povečanjem migracije čebel v okviru 
svobodnega trga se povečuje variabilnost gospodarskih in morfoloških lastnosti čebel. 
Pojavlja se nevarnost večjega deleža okolju neprilagojenih družin, kar bi se najbolj odrazilo 
na hitrejši menjavi matic, preveliki rojivosti ali prepočasnem pomladanskem razvoju 
(Poklukar, 1998a). 
 
Če se v družino vnesejo genetske zasnove trota iz druge populacije ali celo rase, se njegove 
značilnosti pokažejo na potomcih. V prvi generaciji se te lastnosti običajno kažejo ugodno 
v proizvodnih in morfoloških karakteristikah. Kasneje pa prihaja do močne segregacije teh 
lastnosti (Poklukar, 1998a). 
2.2 POMEN PREUČEVANJA ČEBELJIH POPULACIJ 
Čebele se precej razlikujejo po geografskih regijah. Razlike se kažejo v prilagoditvah na 
regionalno različne faktorje podnebja in vegetacije kot tudi na prevladujoče škodljivce in 
patogene. Ekotipe opazimo predvsem takrat, kadar posamezne skupine daljše obdobje živijo 
v izoliranih klimatskih in geografskih okoljih. Med krajevnimi različki domnevno obstaja 
genetska variabilnost. Krajevni različki kranjske čebele na območju Slovenije so po 
izkušnjah čebelarjev odločilnega pomena tudi za praktično čebelarjenje. Najpogostejše 
karakteristike so intenzivnost spomladanskega razvoja, sposobnost izkoriščanja različnih 
paš v različnih geografskih in klimatskih okoljih, ohranjanje živahnosti družin v poletnem, 
po - pašnem obdobju in možnost preživetja dolgega zimskega obdobja (Gregorc, 2014). Na 
primer, čebele s panonskega območja kažejo slabšo sposobnost izkoriščanja gozdne paše. 
Pojavlja se tudi različna intenzivnost razvoja čebeljih družin, ki izvirajo iz različnih 
geografskih in klimatskih okolij (Zdešar, 1999). Glede na potenciale kranjske čebele, ki jih 
ugotavljajo čebelarji pri svojem delu v različnih okoljih, je potrebno to adaptacijsko 
različnost pri čebelah ohranjati (Gregorc, 2014). 
 
Vendar je ta naravna dediščina čedalje hitreje podvržena človekovim interesom. Zahteva po 
visoko ekonomskih čebeljih družinah v kombinaciji z zaželenimi vedenjskimi lastnostmi, je 
vodila v precejšnje spremembe, povzročene s sistematično vzrejo čebel (Meixner in sod., 
2013). Razvoj čebelarstva kot kulturne prakse in poklica je rezultiral v razvoju in uporabi 
tehnik, ki končno lahko zmanjšujejo vitalnost čebeljih družin. Na naravni selekcijski pritisk 
čebelje populacije rutinsko vplivamo z upravljalskimi odločitvami kot je redna uporaba 
zdravil za nadzor parazitov in bolezni, zaščita panjev pred mrzlim vremenom in umetno 
hranjenje. Posledično šibke in dvomljive družine ostanejo žive in dana jim je možnost 
sodelovanja v reproduktivnem procesu. Družine, ki so bile tretirane proti boleznim ali 
parazitom, so lahko odbrane pred ne-tretiranimi družinami, ki so bile prisiljne spoprijeti se 
s patogeni in so bile posledično v slabšem zdravstenemu in fizičnemu stanju (vanEnhelsdrop 
in Meixner, 2010). S tem v čebelji populaciji nižamo naravno odpornost proti boleznim in 
ostalim okoljskim selekcijskim faktorjem. Posledica profesionalnega čebelarstva je, da 
specialisti v vzreji matic proizvedejo in razpošljejo veliko število potomk od le nekaj 
plemenskih matic. Ta proces neizogibno zmanjšuje genetsko variabilnost v čebelji populaciji 
(vanEnhelsdrop in Meixner, 2010). Vzreja je kot ozko grlo, ki očitno zmanjšuje genetsko 
variabilnost v čebeljih populacijah. Genetska podobnost med družinami na velikih področjih 
poveča možnosti za prenos bolezni in tako tveganje za izgubo družin (vanEnhelsdrop in 
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Meixner, 2010). Zadostna genetska variabilnost znotraj družine je znana kot pomembna za 
imunski odziv, odpornost na bolezni, homeostazo, termoregulacijo, celoten fitnes (vitalnost) 
družine in fleksibilnost prilagajanja na nove pogoje (Oldroyd in Fewell, 2007). Družine z 
zmanjšano genetsko variabilnostjo imajo manjšo sposobnost za adaptacijo na nove grožnje 
(van Enhelsdrop in Meixner, 2010).  
 
Čebelja sposobnost shranjevanja energetskih rezerv in upravljanja hitrosti razvoja družine je 
pomenljiv prilagoditveni fakor. Pomladi, ko vreme postane bolj blago, matica začne leči 
jajčka, družina se razvija in raste velikost populacije delavk. Velikokrat se pripeti, da se 
spomladi pojavijo nagle ohladitve, ki lahko trajajo nekaj tednov in čebele ne morejo 
izletavati in iskati hrane. Prevelika številčnost vzrejene zalege in čebel lahko povzroči hitro 
pomanjkanje zalog in družina lahko umre od lakote. To se lažje zgodi hibridnim čebelam, 
katerih razvoj je v pomladi zelo hiter. Matica ne prilagodi zaleganja in delavke ne prilagodijo 
vzreje zalege. Tako so čebele nesposobne preživeti brez čebelarjeve pomoči. Kot kontrast 
so čebele z lokalnimi ekotipi bolje prilagojene na okoljske pogoje, se ne odzovejo na 
takojšnje otoplitve in se pomladi razvijajo bolj počasi vse do konca tveganja hitrih ohladitev. 
Nato se prilagojene družine začno razvijati zelo naglo. Tako se izognejo nevarnosti za 
preživetje družine (Conte in Navajas, 2008). 
 
Potrebno je spodbujati reigonalna vzrejna prizadevanja za ohranitev, zaščito in vzdrževanje 
teh lokalno prilagojenih tipov čebel v izoliranih ohranitvenih čebelnjakih. Za doseg tega cilja 
je potrebno imeti referenčno bazo za identifikacijo tipov. Za zagotovitev stabilnega 
izhodišča je pomembno, da ta referenca odraža naravno variabilnost čebel (Meixner in sod., 
2013). Prisotna je urgentna potreba za vzpostavitev splošnih in široko sprejetih standardov 
za referenčne vzorce podvrst, kombinirano s shrambo ustreznih vzorcev in podatkov v 
dostopnih zbirkah in bankah. Do zdaj je edino celovito in dobro dokumentirano zbirko 
podatkov morfometričnih lastnosti za večino čebeljih podvrst zbral Ruttner (1988, cit. po 
Meixner in sod., 2013). Popolne sete teh meritev lahko pridobimo na Oberursel Institute, 
Nemčija (Meixner in sod., 2013). Domače podvrste so pomembni rezervoarji lokalnih 
adaptacij (ekotipov). Njihovo izginotje bi pomenilo izgubo vrednih kombinacij, značilnosti 
oblikovanih z naravno selekcijo skozi daljša časovna obdobja (De la Rua in sod., 2009). 
Čebele so ključni opraševalci z velikimi trajnimi kolonijami, ki zagotavljajo visoko lokalno 
opraševanje skozi celotno cvetno sezono (De la Rua in sod., 2009). Kompenzirajo izpad 
opraševanja divjih opraševalcev. Zaradi njihove opraševalne učinkovitosti, so čebele 
upoštevane kot reševalni opraševalci (Aizen in Feinsinger, 1994). 
 
Medonosna čebela (Apis mellifera) je vrsta z visoko variabilnostjo. Poznamo okoli 29 
podvrst (Ruttner, 1988, cit. po Oleksa in Tofilski, 2015). Znotraj podvrst se nahajajo tudi 
ekotipi in vzrejne linije. Identifikacija čebeljih podvrst ni trivialna naloga, zato ker so med 
njimi majhne razlike in možna je prisotnost hibridov. Prvi opis podvrst je temeljil na 
morfologiji. Uporabljenih je bilo več različnih morfoloških lastnosti, kot so velikost različnih 
delov telesa, krilno žilje in pigmentacija (Ruttner in sod., 1978; Ruttner, 1988, cit. po Oleksa 
in Tofilski, 2015). Sama ožiljenost prednjega krila (Tofilski, 2008) ali samo oblika ene same 
krilne celice (Francoy in sod., 2006) lahko zagotovi dovolj informacij za identifikacijo. V 
zadnjih 30 letih pa so postale molekularne metode vse pomembnejše v identifikaciji čebeljih 
podvrst (Bouga in sod., 2011; Meixner in sod., 2013). Metode so v glavnem osnovane na 
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mikrosatelitih (Bodur in sod., 2007; Franck in sod., 1998; Jensen in sod., 2005), alocimih 
(Bouga in sod., 2005c) in mitohondrijski DNK (mtDNA) (Garnery in sod., 1993; Gruber in 
sod., 2013). V zadnjih letih je postala pomembna tudi uporaba eno-nukleotidnih 
polimorfizmov (Whitfield in sod., 2006). 
2.3 PREGLED RAZISKAV S PODROČJA UPORABE MITOHONDRIJSKE DNK 
Živalska mitohondrijska DNK (mtDNK) je dvoverižna, majhna, krožna, kovalentno zaprta 
molekula. Njena genska vsebina je med vrstami izjemno ohranjena (Cornuet in Garnery, 
1991). Obsega 2 ribosomalna RNK gena (rRNK, majhna in velika podenota), 22 genov za 
transfer RNK (tRNK) in 13 genov, ki kodirajo proteinske komponente dihalen verige 
(Cornuet in Garnery, 1991). MtDNK je zanimiva za filogenetske študije zlasti zaradi dveh 
lastnosti. Prva je nizka stopnja rekombinacije. Genetski markerji so popolnoma povezani in 
substitucije so serijsko akumulirane na molekuli (Harrison, 1989, cit. po Cornuet in Garnery, 
1991). Druga lastnost je dedovanje po materi. Zaradi teh lastnosti je evolucija mtDNK 
klonalna, tudi v spolnih vrstah. Odnos med maternalnimi linijami je popolnoma upodobljen 
s filogenetskim drevesom mtDNK molekul. MtDNK je postala pomemben marker v 
evolucijskih študijah naravnih populacij. Izkazala se je za zelo uporabno pri vrsti Apis 
mellifera. Biologija te vrste je posebej primerna, ker si vsi člani družine delijo isto mtDNK 
(mtDNK je marker na ravni družine) in kolonizacija novih teritorijev poteka z roji (maticami 
- materami z družino) (Cornuet in Garnery, 1991). 
 
V principu je ena čebela (delavka ali trot) na družino dovolj za določitev maternalnega izvora 
cele družine. Cela družina po materi podeduje mitohondrijsko DNK. Zaradi tveganja 
prenosa/difta med družinami je idealno in v nekaterih primerih ključno, da izberemo čebelo 
starosti/razvojne oblike, ki je nedvomljivega porekla (Evans in sod., 2013). Kljub temu je 
vredno vzorčiti več kot eno čebelo, da se izognemo napakam v določanju družinskega 
porekla. Največ se za populacijsko genetske študije uporablja mitohondrijski odsek 
medgenske regije COI-COII, ki se nahaja med genoma za tRNKleu in cox2 (podenota 2 
citokrom oksidaze). Regija je sestavljena iz dveh tipov sekvenc: P in Q (Slika 1). 
Variabilnost v COI-COII regiji je rezultat dolžinskih variacij (prisotnost/odsotnost sekvence 
P, število ponovitev Q sekvenc, možne majhne delecije) in nukleotidnih substitucij (Kozmus 
in sod., 2007). Sekvenca P ni prisotna pri liniji C iz vzhodne Evrope (Evans in sod., 2013). 
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Slika 1: Prikaz krožne molekule mitohondrijske DNK z označenimi odseki, ter prikazanimi razlikami v 
številu P in Q sekvenc (Ilyasov in sod., 2015) 
 
Na osnovi analiz visoko variabilnega odseka COI-COII mtDNK pri čebeli je bilo opisanih 5 
evolucijskih skupin (Cornuet in sod., 1991; Garnery in sod., 1992; Franck in sod., 2000b, 
2001). Glede na to razvrstitev A. m. carnica spada v vzhodno mediteransko mitohondrijsko 
linijo C (C mtDNK linija). Značilnost mtDNK linije C je, da ima najkrajši haplotip, brez P 
sekvence in s samo enim Q odsekom (Cornuet in sod., 1991). Relativno kratka sekvenca in 
odsotnost dolžinskih variacij v COI-COII mtDNK regiji, povzroči zmanjšan potencial za 
vzpostavitev vzorca variacij v tej liniji (Garnery in sod., 1993). 
 
Do zdaj je bilo v mtDNK skupini C opisanih najmanj 13 haplotipov:  
- C1 je bil identificiran kot prevladujoč pri A. m. ligustica (Munoz in sod., 2009),  
- C2A se pojavlja v A. m. carnica Hrvaške (Nedić in sod., 2014),  
- C2B pojavlja v A. m. caucasica (Franck in sod., 2000b; Kandemir in sod., 2006),  
- C2C pogost pri čebelah A. m. carnica iz Slovenije, Hrvaške (Munoz in sod., 
2009; Sušnik in sod., 2004) in Srbije (Kozmus in sod., 2007; Nedić in sod., 2009),  
- C2D v A. m. macedonica (Muñoz in sod., 2012), 
- C2E v A. m. carnica iz Srbije (Kozmus in sod., 2007),  
- C2F se pojavlja v ciprskih čebelah A. m. cypria (Kandemir in sod., 2006b),  
- C2G in C2H se pojavljata v čebelah iz zahodne Turčije (Ozdil in sod., 2009),  
- C2I se pojavlja v A. m. cypria (Munoz in sod., 2009; Nedić in sod., 2009),  
- C2I in C2J se pojavljata v Srbskih čebelah A. m. carnica (Nedić in sod., 2009), 
- C2O in C2P sta bila najdena v A. m. carnica na jugozahodu in severu Srbije 
(Muñoz in sod., 2012). 
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Razlika med skupinama C1 in C2 haplotipov je v eni sami deleciji citozina pri C2 na poziciji 
3428, ki pa jo C1 skupina ima (Franck in sod., 2000b). 
 
V literaturi pri imenih haplotipov najdemo določena ponavljanja sekvenc pod drugim 
imenom in obratno, enako ime za dve različni sekvenci. Nekateri avtorji niso sledili 
vpeljanim pravilom dodelitve oznak haplotipom. Očitno je, da niso upoštevali prej 
objavljenih sekvenc v podatkovnih bazah ali niso imeli vpogleda v analize avtorjev, ki so 
opravili ustrezno dodelitev pred njimi. Zaradi tega razloga bi bila revizija teh sekvenc zelo 
dobrodošla, da se izognemo sinonimnosti in da se vpelje nova imena za take primere (Nedić 
in sod., 2009). 
2.4 PREGLED OBJAV S PODROČJA UPORABE MIKROSATELITOV 
Genetske markerje kot so alocimi, mikrosateliti, sekvence mitohondrijske in jedrne DNA, 
lahko uporabimo za oceno številnih parametrov, kot je stopnja migracije, velikost 
populacije, ozka grla, krvno sorodstvo. Mikrosateliti so postali ena najbolj popularnih izbir 
za te študije (Selkoe in Toonen, 2006). 
 
Mikrosateliti so enostavne tandemske ponovitve kratkih odsekov DNK, ki obsegajo 1-6 
baznih parov. Locirani so tako v kodirajočih kot nekodirajočih regijah in so dokaj 
enakomerno porazdeljeni po celotnem genomu (Arif in Khan, 2009). Mikrosatelitni lokusi 
se tipično razlikujejo v dolžini od 5 do 40 ponovitev, toda mogoči so tudi daljši nizi 
ponovitev. Dinukleotidne, trinukleotidne in tetranukleotidne ponovitve najpogosteje 
izberemo za molekularne genetske študije. Večino mikrosatelitov pri številnih vrstah 
predsatvljajo dinukleotidne ponovitve. Trinukleotidne in heksanukleotidne ponovitve so 
najverjetnejše ponovitve, ki se pojavljajo v kodirajočih regijah, zato ker ne povzročijo 
zamika bralnega okvirja (Toth in sod., 2000). Mononukleotidne ponovitve so manj 
zanesljive za uporabo zaradi problemov z amplifikacijo.  
 
Na vsaki strani mikrosatelita so spremljevalne regije, ki nam omogočajo dizajniranje 
lokusno-specfičnih začetnih oligonukleotidov (ponavadi 20-25 bp) za pomnoževanje 
mikrosatelita s PCR (verižna reakcija s polimerazo). Uporabijo se lahko tudi začetni 
oligonukleotidi, ki so bili izbrani za sorodne vrste. Rezultat pomnoževanja so fragmenti 
različne dolžine glede na število ponavljajočih se motivov, ki jih vsebuje lokus pri 
posameznem osebku. Ta dolžinski polimorfizem lahko zaznamo z gelsko elektroforezo.  
 
Visoka stopnja polimorfizma in lokusna specifičnost sta dve izmed najpomembnejših 
prednosti, zaradi katerih so mikrosateliti pogosto uporabljeni označevalci v številnih 
analizah (Arif in Khan, 2009). Uporabni so za starševsko analizo in za ocenjevanje stopnje 
sorodnosti. Druge prednosti mikrosatelitov so kodominantnost alelov, njihova številčnost v 
genomu evkariontov in naključna porazdelitev po genomu. Detekcija temelji na 
pomnoževanju s PCR, zato so potrebne le majhne količine DNK (10-100 ng/reakcijo). 
Ponovljivost mikrostelitov je velika; potrebnja je le čim bolj ohranjena in nefragmentirana 
DNK za uspešno genotipiziranje. Čeprav je mikrostalelitna analiza tehnika za analizo enega 
lokusa, lahko s PCR pomnožujemo več mikrosatelitnih loksov hkrati (ang. multiplex PCR) 
ali pa PCR produkte združimo in več lokusov hkrati detektiramo z gelsko elektroforezo, pod 
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pogojem, da se območje in velikost alelov različnih lokusov ne prekrivajo. To znatno 
zmanjša stroške analize. 
 
Za vsak mikrosatelitni lokus je uporabljen specifičen par začetnih oligonukleotidov za PCR. 
Dragocen vir uporabe mikrosatelitnih lokusov pri medonosni čebeli, z informacijami o 
variacijah pri podvrstah in možnih ampilifikacijah pri drugih treh vrstah Apis, je objavil 
Solignac s sod. (2003). DNK mikrosateliti ponujajo variabilnost, ki je uporabna za 
ugotavljanje populacijske diferenciacije, ki izvira iz visoke stopnje mutacij tekom replikacije 
DNK, z dodajanjem ali odstranjevanjem ponavljajočih se enot v primerjavi z originalnim 
mikorsatelitnim elementom (Meixner in sod., 2013). Mikrosatelitne ponovitvene sekvence 
tekom replikacije DNK pogosto mutirajo z zdrsom in bralnimi napakami, ki primarno 
spremeni število ponovitev in tako dolžino ponavljajočega niza (Eisen in Hanawalt, 1999). 
Ker se aleli razlikujejo v dolžini, se lahko ločijo z visoko resolucijsko gelsko elektroforezo, 
ki omogoča hitro genotipiziranje velikega števila osebkov na številnih lokusih samo za del 
cene sekvenciranja DNK. Mnogo mikrosatelitov ima visoke mutacijske stopnje, med 10-6 in 
10-2 mutacij na lokus na generacijo, v povprečju pa 5 x 10-4. Tako se generira visoka alelna 
diverziteta, uporabna za genetske študije procesov tekom ekoloških razdobij (Schlötterer, 
2000). 
 
Zaradi kodominantnega dedovanja in visoke variabilnosti so mikrosateliti primerni za 
merjenje genetskega toka in stopnje križanja v lokalnih in priseljenih čebeljih populacijah. 
Število ponovitev na kateremkoli lokusu je nestabilno, nove ponavljajoče različice pa 
nenehno nastajajo z mutacijami in se izgubljajo z driftom/zdrsom/odvajanjem in drugimi 
populacijskimi dogodki (Evans in sod., 2013). 
2.4.1 Problemi in potencialne pasti pri uporabi mikrosatelitov 
Glavna pomanjkljivost mikrosatelitov so visoki razvojni stroški, kadar ni na voljo ustreznih 
zaporedij začetnih oligonukleotidov za željeno vrsto. Čeprav so kodominantni markerji, 
lahko pride do napak pri določanju genotipa. Pojavijo se lahko ničli aleli, ki so posledica 
mutacije na mestih prileganja oligonukleotidov. Izraz ničli alel je uporabljen za opis alelov, 
ki ne dajo PCR produkta. Prisotnost ničlih alelov se poveča z uporabo mikrosatelitnih 
začetnih oligonukleotidov, ki so bili pridobljeni iz vrst, ki niso sorodne testirani vrsti (slabo 
navzkrižno pomnoževanje med vrstami) (Meixner in sod., 2013). Ničli aleli vplivajo na 
pristransko oceno frekvence alelov, genotipov in podcenitev heterozigotnosti. Pogosto pri 
študijah čebeljih populacij najdemo nižjo raven opazovane heterozigostnosti od 
pričakovane, kar je lahko posledica pojava ničtega alela zaradi mutacije na mestu vezave 
začetnega oligonukleotida (Chapuis in Estoup, 2007). Čebela se bo pojavila kot homozigot, 
če se ničli alel pojavi skupaj z normalnim alelom (Meixner in sod., 2013). Če se ničli alel 
pojavi v dani populaciji v veliki frekvenci, bo opazovana hetrezigotnost padla. Vendar za 
ugotavljanje ničlih alelov obstaja testna metoda. Prisotnost ničlih alelov lahko testiramo 
direktno z opazovanem povezave med starši in potomci. Ta proces je pri čebelah relativno 
preprost zaradi haploidnega stanja trotov, vendar se redko spremlja (Meixner in sod., 2013). 
Alternativna, bolj indirektna metoda pa je postavljena v programskih paketih Genepop 
(Raymond in Rousset, 1995) in FreeNA (Chapuis in Estoup, 2007). Uporablja prisotnost 
homozigotnih ničlih alelov pri osebkih in porast homozigotnosti v različnih populacijah za 
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oceno frekvence ničlih alelov. Frekvenca ničlih alelov lahko variira med populacijami in 
lokusi. 
 
Heterozigoti se lahko zamenjajo s homozigoti tudi v primeru, ko pride do zdrsa polimeraze 
med DNK replikacijo. Ker variabilnost mikorsatelitov vrednotimo na osnovi dolžine 
namnoženega produkta in ne nukleotidnega zaporedja. Do napačne interpretacije rezultatov 
privede tudi pojav homoplazije, ko sta dva alela enake dolžine a evolucijsko različnega 
izvora (Estoup in sod., 1995). Homoplazija, razvoj podobnosti, je eden največjih problemov 
pri uporabi DNA mikrosatelitov. Stopnja mutacij v DNA mikrosatelitih je visoka zaradi 
zdrsa pri replikaciji in zato je homoplazija pomemben faktor. Estoup in sod. (1995) so 
pokazali metodo kvantifikacije tega procesa pri čebelah z uporabo prekinjenega 
mikrosatelitnega lokusa in uporabo čebel različnih podvrst. Njihovi rezultati kažejo, da je 
možno razlikovati alele enakih dolžin s sekvenciranjem (Meixner in sod., 2013). Znotraj 
večjih linij A, C in M, imajo aleli z identično dolžino ponavadi lahko še identična zaporedja, 
toda variacija med vrstami je pogosta. Podrobnejše študije najdejo primer, ko ima 7 različnih 
alelov na mikrosatelitnem lokusu A113, v osmih populacijah, dolžino 224 bp (Viard in sod., 
1998). Večina študij na mikrosatelitih je omejenih na determinacijo/določanje dolžine 
vsakega alela, kar pa lahko vodi v podcenitev alelne bogatosti. To je pomembno opozorilo 
za razmislek, ko interpretiramo rezultate študij med čebeljimi populacijami, ki pripadajo 
različnim linijam (Meixner in sod., 2013).  
 
Rezultate individualne čebele, čebelje družine ali čebelje populacije je pomembno primerjati 
z referenčnim materialom in objavljenimi genotipskimi informacijami (Meixner in sod., 
2013). 
 
Na žalost za čebele ni standardnega referenčnega materiala kot bi bila standardna alelna 
lestvica, ki pa je na voljo za ostale živalske vrste (Schnabel in sod., 2000; Meixner in sod., 
2013). Na voljo ni sprejetega vira, ki bi zagotovil standardni set alelov znane dolžine za 
primerjavo s svojimi rezultati in kalibracijo samih fragmentov na te. Pomanjkanje 
organizacije med raziskovalci, ki preučujejo čebelje populacije je vodilo v uporabo veliko 
različnih lokusov z drugače označenimi začetnimi olionukleotidi (Meixner in sod., 2013). 
To je resna omejitev in skupnost je pozvana, da razvije splošno dostopne standarde, ki bi 
povečali obnovljivost in primerljivost podatkov med laboratoriji in študijami (Meixner in 
sod., 2013). 
2.5 PREPLET TREH METOD  
Na splošno študije na osnovi molekularnih metod potrjujejo rezultate zgodnejših študij, 
narejenih na osnovi morfoloških metod. Podvrste in evolucijske veje je z uporabo 
morfoloških metod opisal Ruttner (1988, cit. po Munoz in sod., 2012) in so bile kasneje 
potrjene z uporabo molekularnih metod (Cornuet in Garnery, 1991; Garnery in sod., 1992; 
Franck in sod., 2000b; Miguel in sod., 2011). V nekaj študijah je bila uporabljena 
kombinacija različnih metodologij in razvidno je bilo ujemanje rezultatov pridobljenih z 
uporabo morfoloških in molekularnih markerjev (Miguel in sod., 2011). Vendar je bila v 
nekaj študijah opažena tudi diskrepanca med različnimi metodami (Franck in sod., 2000b; 
Kandemir in sod., 2006b). 
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Ker je večina fenotipskih lastnosti določenih z jedrnimi geni, lahko pričakujemo, da bo 
korelacija med morfometrijo in jedrnimi markerji (mikrosateliti) višja kot z 
mitohondrijskimi markerji. Rezultati raziskave (Oleksa in Tofilski, 2015) kažejo značilno 
korelacijo med temi tremi metodami (morfometrija, mikrosateliti, mitohondrijska DNK) za 
identifikacijo podvrst medonosne čebele. To potrjuje in podkrepuje prejšnje objavljene 
zaključke raziskav (Miguel in sod., 2011). Ni pa jasnega odgovora, katera od teh metod je 
bolj točna. Mikrosateliti imajo nekaj prednosti pred morfometrijo. Kategorična obravnava 
mikrosatelitnih alelov je lahko intrepretirana brez napak (kljub temu lahko nekaj težav 
nastane zaradi težav s pomnoževanjem ali različnih elektroforeznih pogojev). Na drugi strani 
morfološka obravnava trpi zaradi napak pri meritvah. Drugače kot pri mikrosatelitih, na 
rezultate morfološke obravnave vpliva okoje, kar lahko zakrije razlike med podvrstami 
(Oleksa in Tofilski, 2015). 
 
Kot je pričakovano, je med morfometrijo in mitohondrijskimi markerji šibkejša povezava,  
poročajo pa o sovpadanju med jedrnimi (mikrosateliti) in mitohondrijskimi markerji 
(Garnery in sod., 1998; Jensen in sod., 2005). Kljub temu ostaja nekaj nekosinstentnosti  med 
rezultati, prisobljenimi z obema metodologijama (Lobo, 1995), med drugim tudi zato ker se 
mtDNA deduje maternalno in ni primerna za identifikacijo hibridov in kvantifikacijo ravni 
križanja na individualni ravni (Garnery in sod., 1998). Na primer, Kandemir in sod. (2006b) 
so našli v ciprski populaciji čebel dve različni mitohondrijski liniji, C in O, kljub temu  pa 
je ciprska populacija relativno homogena, če jo presojamo z mikrosateliti. Podobna 
neskladnost med mitohondrijsko DNA in jedrnimi markerji je prisotna v afrikaniziranih 
medonosnih čebelah (Lobo, 1995) in v A. m. iberica (Cánovas in sod., 2008). 
 
V študijah identifikacije podvrst priporočajo uporabo mitohondrijske DNA samo za začetni 
pregled ali v kombinacij z morfometrijo oziroma jedrnimi markerji (Pinto in sod., 2003). 
Ugotavljajo, da so molekularne metode zanesljivejše kot morfološke (Page, 1998, cit. po 
Oleksa in Tofilski, 2015); vendar niso vse primerne za določanje vseh podvrst medonosne 
čebele (Sheppard in sod., 1996). 
 
V nekaj študijah se je izkazalo, da je morfometrija bolj učinkovita v identifikaciji podvrst 
kot molekularni markerji (Oldroyd in sod., 1995). Morfološki znaki so tudi bolj primerni za 
ločevanje ali določevanje ekotipov znotraj podvrst (Strange in sod., 2008). Podvrste so bile 
v glavnem opisane z morofloškimi znaki (Ruttner, 1988, cit. po Munoz, 2012). Molekularne 
označevalce so vpeljali kasneje in vse podvrste niso opisane na molekularni ravni (na primer, 
A. m. simensis, Meixner in sod., 2011) (Oleksa in Tofilski, 2015). Nekaj endemičnih podvrst, 
na primer A. m. adami, je bilo podvrženih hibridizaciji z drugimi podvrstami (Harizanis in 
Bouga, 2003), in iskanje genetskega refernčnega vzorca, ki bi omogočil identifikacijo A. m. 
adami, utegne predstavljati problem. Podobna situacija nastopi pri izginjajočih ali izumrlih 
podvrstah ekotipov. V najboljšem primeru za arheološki material lahko uporabimo  le 
morfometrijo. Največja njena prednost je nizka cena in dobra razpoložljivost (Oleksa in 
Tofilski, 2015). Ta metoda ni na voljo samo za znanstvenike, ampak tudi za čebelarje. Krilno 
žilje se lahko premeri avtomatično, kar omogoča hitro, delovno manj intenzivno in bolj točno 
delo in boljše rezultate (Tofilski, 2004; Francoy in sod., 2008). V zadnjih letih je bil opazen 
metodološki napredek pri morfometrični analizi čebeljih kril. Vse bolj se uporablja 
geometrična morfometrija (Tofilski, 2008, Francoy in sod., 2009; Miguel in sod., 2011; 
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Kandemir in sod., 2011), ki zagotavlja bolj točne rezultate (Tofilski, 2008) in omogoča 
boljšo grafično predstavitev sprememb oblik. To potrjujejo zgodnejše študije, ki so pokazale 
relativno velike napake pri identifikaciji na osnovi ene same delavke (Tofilski, 2008). Od 
tod izvira tudi priporočilo, da naj bo identifikacija zasnovana na več kot desetih delavkah iz 
družine (Meixner in sod., 2013; Oleksa in Tofilski, 2015). 
 
Morfologija osebka ni oblikovana samo na osnovi genetske komponente, ampak tudi pod 
delovanjem okoljskih vplivov (Daly in sod., 1995; McMullan in Brown, 2006). Kot 
posledica so morfološki označevalci bolj variabilni kot molekularni označevalci. 
Variabilnost morfoloških znakov je lahko posebno velika v primeru stradanja ali prisotnosti 
parazitov. Vendar je identifikacija podvrst čebel večinoma pravilna, tudi če so delavke živele 
v neprijaznih pogojih (Daly in sod., 1995). Kljub vsemu, če je cilj študije določiti podvrsto, 
mora biti premerjenih veliko število osebkov, da bi zmanjšali identifikacijsko napako 
(Oleksa in Tofilski, 2015). 
2.6 OPREDELITEV KRANJSKE ČEBELE IN EKOTIPI 
Kranjska čebela se je razvila na JV Alp, Panonski kotlini in na območju Dinarskega gorstva. 
Slovenija je stičišče teh geografskih enot, kar je tudi glavni razlog, da Slovenija velja za 
izvorno območje kranjske čebele. Kranjska čebela je avtohtona v manjšem delu severne 
Italije v vzhodnem predelu Karnijskih Alp, v večjem delu Avstrije (Koroška, Štajerska, Nižje 
Avstrijsko, Gradiščansko), v celotni Sloveniji, Madžarski, Hrvaški, Bosni in Hercegovini, 
Črni gori, v pretežnem delu Češke, Slovaške, v severni polovici Srbije, vse do Karpatov v 
Romuniji. Podvrsta se je oblikovala med zadnjo ledeno dobo, ki se je končala pred 10.000 
leti. Celotna populacija je razdeljena na tri večje skupine – na alpsko (Slovenija, Avstrija, 
Slovaška), panonsko (Madžarska, Romunija) in mediteranska (Hrvaška, Bosna in 
Hercegovina, Srbija, Črna gora), ki so se oblikovale po koncu poledenitve med vračanjem 
čebel z južnega Balkana proti Alpam (Ruttner, 1993, cit. po Poklukar, 1999). Kranjska 
čebela je danes razširjena na vseh kontinentih in je po številu družin, s katerimi čebelarijo, 
takoj za italijansko čebelo. Vendar so kranjske čebele po svetu v veliki meri križane z 
drugimi rasami, predvsem z italijansko.  
 
Raziskave kranjske čebele v Sloveniji so jasno pokazale prisotnost dveh različnih ekotipov 
– alpskega in panonskega (Preglednica 1). Alpski ekotip naj bi pokrival skoraj celotno 
območje Gorenjske in večji del Štajerske. Panonski ekotip naj bi se nahajal v vzhodnih 
predelih Slovenije (Poklukar, 1999). Zahodni del Slovenije je že ob mejnem območju med 
italijansko in kranjsko čebelo, zato so predvidevali obstoj nekega vmesnega tipa čebel. 
Čebel, ki se nahajajo na Notranjskem, v osnovi niso mogli pridružiti k nobeni drugi skupini. 
To skupino čebel so poimenovali dinarsko-kraška skupina. Zahodno od notranjske skupine 
so opazili obstoj ločene skupine, imenovali so jo južna primorska skupina. Za območje 
alpske in panonske skupine kranjske čebele so značilne dolge in mrzle zime.  Pomlad je 
razmeroma kratka, kar narekuje hiter in eksploziven razvoj čebeljih družin. Za celotno 
območje je značilna velika dnevna temperaturna razlika in velika razlika med minimalno in 
maksimalno letno temperaturo (Poklukar, 1999). Alpski tip kranjske čebele ima večja krila 
od čebel drugih tipov. Velikost telesa kranjske čebele je v veliki meri odvisna od lege – s 
pomikanjem proti jugovzhodu so čebele vedno bolj vitke, poleg tega poleg tega postaja 
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njihov temperament vse živahnejši (Poklukar, 1999). Te lastnosti so v tesni povezavi z 
maternalnimi lastnostmi čebeljega gnezda, predvsem z ocenjeno širino satja in širino ulic 
med sati (Poklukar, 1996). Širina satja in širina čebelje ulice so določene z več 
okoljskimidejavniki makro- in mikrookolja čebeljega gnezda ter z genotipom čebel 
(Poklukar, 1996).  Ocenjen je vpliv širine ulice na razvoj čebelje družine in zimsko porabo 
hrane (Poklukar, 1996). Pokazalo se je, da makrookolje izrazito vpliva na morfološke 
lastnosti čebel (Poklukar, 1996). Lokalni ekotipi čebel so najbolje prilagojeni na svoje okolje 
in so kot taki izvor proizvodno najuspešnejših selekcij v domačem okolju (Poklukar, 1996). 
Pri analizi proizvodnih lastnosti čebel delavk se je pokazalo, da pri domačem ekotipu čebel 
lahko računamo z največjimi pridelki medu (Kezić in sod., 1994). Za adaptirane lokalne 
ekotipe je značilna majhna variabilnost med družinami. V bistvu gre za vprašanje razmerja 
med celotno variabilnostjo v opazovani populaciji in variabilnostjo znotraj čebelje družine, 
ki obstaja kot superorganizem (Poklukar, 1996). 
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Preglednica 1: Pregled pomembnejših objav o kranjski sivki v Sloveniji 
Leto objave Avtor Področje Ugotovitve 
1957 Jože Rihar Morfologija V osmih okoliših jim je uspelo najti dedno razmeroma 
čiste, izenačene krajevne rodove (ekotipe), z nizkim 
variacijskim koeficientom, ki jih je mogoče po zunanjih 
znamenjih (KI) med seboj ločiti (Rihar, 2013). 
1958 Jože Rihar Morfologija Našel visoko heritabilnost za KI (h=0,745) (Rihar, 2013). 
1987 Janez Poklukar Morfologija Merjenje KI (povprečje 2,61). Pregled populacije za boj 
proti križancem, preverjanje čistosti populacije. Ugotovi 
močno odstopanje od standardov. 
1990 Janez Poklukar Morfologija Dobi relativno močno izraženo heritabiliteto za dolžino 
rilčka čebel h=0,790±0,321. V populaciji čebel v 
Sloveniji so ugotovili povprečno dolžino 5,739 mm, 
SD=0,149. Dednostni delež za površino goleni zadnje 
noge čebel je nižji od pričakovanega za izrazito 
morfološko lastnost h=0,233±0,147. V populaciji so 
ugotovili veliko variabilnost lastnosti znotraj čebelnjakov 
in v regijah. Srednja vrednost rezultatov analiz površin 
goleni čebel v Sloveniji je 2,287 mm2 ±0,189. Verjetno je 
opisana lastnost v tesni povezavi z lokalnimi pašnimi 
pogoji. Površina goleni ima pozitivno genetsko korelacijo 
z rilčkom in nizko negativno genetsko korelacijo s 
kubitalnim indeksom. 
1992 Janez Poklukar Morfologija Predlaga površino zadnje golenice kot selekcijski 
parameter, ki kaže tudi okoljsko adaptiranost čebel. 
Povečan prinos cvetnega prahu zaradi večje površine 
koška, posredno pomeni večji doprinos medu. Opiše tudi 
vpliv širine ulic na termoregulativne pogoje v družini. 
1994 Janez Poklukar 
in Nikola Kezić 
Morfologija Izračunata fenotipske, genetske, okoljske korelacije 
telesnih lastnosti čebel in ocenita heritabiliteto za te 
lastnosti. Ugotovita, da različni okoljski vplivi lahko 
naredijo čebele genetsko drugačne lahko in  hitro.  
1996 Janez Poklukar Morfologija Rezultati so pokazali, da so lokalni ekotipi najbolje 
prilagojeni na svoje okolje in so kot taki izvor proizvodno 
najuspešnejših selekcij v domačem okolju. Širina satja in 
širina čebelje ulice so določene z več okoliškimi 
dejavniki makro in mikrookolja čebeljega gnezda ter z 
genotipom čebel. Ocenjen je bil vpliv širine ulice na 
razvoj čebelje družine in zimsko porabo hrane. 
1999 Janez Poklukar Morfologija Multivariantne statistike pri kanonični diskriminantni 
analizi so pokazale, da na osnovi vzetih osnovnih statistik 
vzorcev čebel z meritvami kubitalnega indeksa 
(povprečje 2,44), dolžina zadnje goleni (povprečje 2,39 
mm) in dolžine rilčka (povprečje 5,57 mm); lahko jasno 
medsebojno ločijo posamezne skupine čebel. 
Glavni tipi so: alpski, panonski in dinarsko kraški. 
2002 Peter Kozmus MtDNK Pri vzorcih čebel iz Slovenije, Hrvaške in Poljske se je 
pojavil en haplotip, ki so ga poimenovali C2C. Le ta se 
od že znanega C1 haplotipa razlikuje v deleciji enega 
nukleotida. 
 
   se nadaljuje 
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nadaljevanje Preglednice 1 
 
Leto objave Avtor Področje Ugotovitve 
2003 Mateja Drev Morfologija Na osnovi morfoloških lastnosti prednjih kril je možno 
določiti pripadnost čebele delavke določeni (svoji) 
čebelji družini. Te lastnosti so: radialna razdalja, 
notranja dolžina krila, radialni indeks, brahialna celica 
1, kota J16 in K19, diskoidalni odklon in skupna 
površina vseh šestih celic. KI je manj uporaben za 
ugotavljanje pripadnosti čebel delavk k posameznim 
družinam. 
2003 Janez Poklukar MtDNK, 
mikrosateliti 
MtDNA: Dobili haplotip C2C. Populacija kranjske 
čebele v Sloveniji  se je izkazala kot zelo homogena, saj 
med vzorci niso odkrili nobene variabilnosti v 
proučevanem odseku mtDNA. 
MS: Za slovensko kranjsko čebelo je bilo značilnih 90 
alelov na 6 mikrosatelitnih lokusih. Heterozigotnost je 
bila razmeroma velika v razpon od 0,322 so 0,787. 
Razlike med slovenskimi populacijami so majhne, kar 
dokazuje prisotnost izredno homogene populacije čebel 
v tem prostoru. Zanimivo je, da je v pogledu 
mikrosatelitov čebela iz Hrvaške zelo podobna čebeli iz 
Slovenije. Razlog za to je lahko dolga državna meja med 
državama in izmenjava čebel med čebelarji obeh držav. 
2008 Peter Kozmus Morfologija Rezultati diskriminantne analize za vzorce nabrane v 
Sloveniji niso nakazali delitev v več podskupin ali 
ekotipov. Že razdelitev vzorcev na podlagi 
diskriminantne analize je nakazovala na homogeno 
populacijo brez večjih razlik, saj so bili vzorci zgoščeni 
v sredini. 
2008 Mitja Nakrst Morfologija Ugotovil statistično značilne razlike med posameznimi 
območji pri KI (povprečje 2,65), dolžini rilčka 
(povprečje 6,53 mm), meritev dolžin nog: stegno 
(povprečje 2,68 mm), tibija (povprečje 3,24 mm), peta 
(povprečje 2,09 mm). 
2015 Janez Verbič Morfologija Vrednosti KI se med kraji na Dolenjskem in v Beli 
krajini statistično ne razlikujejo. Dolenjske (povprečje 
2,67) čebele imajo večji KI od belokranjskih (povprečje 
2,59). Najde pa možen primer panonskega ekotipa – 
Cerovec pri Črešnjevcu s povprečno vrednostjo KI= 
2,44. 





MtDNA: 9 različnih haplotipov. Večino predstavljo: 
C2C 33%, C1A 27%, C2E 26%, C2D 5% 
MS: Ni značilne populacijske strukture med različnimi 
regijami. Populacija je različna od Hrvaških in 
Italijanskih čebel. Populacija ima veliko alelno 
bogastvo, visoko stopnjo heterozigotnosti, precejšno 
variabilnost. Ena skupina vzorcev z Gorenjske je bila 
povezana z Avstrijskimi vzorci. Nekaj vzorcev je kazalo 
podobnosti z makedonskimi čebelami. 
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Zaradi geografskih in podnebnih značilnosti na ozemlju Slovenije bi sicer težko pričakovali 
izrazite meje med različnimi ekotipi. Edina izrazitejša ovira za naravno mešanje populacij 
so gorski grebeni za SZ Slovenije (Karavanke in Julijske Alpe). Zato bi  lahko pričakovali 
le postopen prehod iz alpskega v panonski in dinarski ekotip od zahoda proti vzhodu in 
jugozahodu (Glavan, 2014). 
2.6.1 Osnovne značilnosti kranjske čebele 
Iz objavljenih podatkov za kranjsko čebelo v Sloveniji (Poklukar, 1987, 1990, 1995, 2003; 
Kozmus, 2020; Drev, 2003; Nakrst, 2008; Verbič, 2015; Božič in sod.,  2016) smo izračunali 
povprečne vrednosti za njene lastnosti in jih strnili v Preglednici 2. 
 
Preglednica 2: Osnovne značilnosti kranjske čebele v Sloveniji 
Lastnosti Slovenska kranjska sivka; Apis mellifera carnica. 
Pollman 1879 
Morfološka evolucijska linija C  
Dolžina rilčka 6,14 mm ± 0,10 mm 
KI 2,64 ± 0,40 
Dolžina goleni zadnje noge 3,15 mm ± 0,8 mm 
Površina goleni zadnje noge 2,30 mm ± 0,15 mm 
Prevladujoči mitohondrijski haplotipi C1A, C2C, C2E, C2D 
Mikrosatelitni vzorec Veliko alelno bogastvo, visoka stopnja 
heterozigotnosti, ni značilne populacijske strukture 
med regijami. 
Ekotipi Panonski, alpski, dinarsko-kraški 
2.6.2 Vidiki ogroženosti kranjske čebele 
Do zmanjševanja genske pestrosti kranjske čebele prihaja zaradi propadanja čebeljih družin 
(Gregori, 2009). To je najbolj usodna razsežnost ogroženosti kranjske čebele. Najbolj pereč 
problem je, ker prihaja do nepovratnih izgub in s tem siromašenja genskega sklada in do 
počasnega umiranja edinstvenih lokalnih populacij. Genski sklad, ki je nastajal milijone let, 
počasi peša, lokalne populacije izginjajo in z njimi tudi dragoceni genski zapisi. Vzroki za 
to tičijo predvsem v propadanju malih čebelarstev ter odmiranju lokalnih populacij čebel 
zaradi dejavnikov okolja (zime), fitofarmacevtskih sredstev ter bolezni (Gregori, 2014). Pri 
ohranjanju genske pestrosti so ključnega pomena razpršena tradicionalna mala čebelarstva, 
predvsem v bolj odročnih krajih, kjer zaradi stacionarnega načina čebelarjenja ni prihajalo 
do mešanja čebel. So neke vrste genska banka, ki pa je vse bolj ogrožena. Pri tem je dragocen 
vsak čebelnjak, kjer se pri čebelah še ohranjajo genetski zapisi, vsaka krajevna populacija 
čebel, kjer ne prihaja do mešanja z drugimi ekotipi (Gregori, 2014). Na genetski fond vpliva 
homogenizacija čebel po državi. Omogoča jo predvsem prosta prodaja matic ter umetno 
narejenih čebeljih družin, narejencev. H genski homogenizaciji prispevajo prevozi čebel na 
pašo v času plemenjenja matic: te se plemenijo z lokalnimi troti, ki lahko pripadajo drugemu 
ekotipu. Čebele so tako bolj skrižane, njihova identiteta je bolj zabrisana, sposobnost 
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Na žalost delamo premalo eksatnega znanstvenega preverjanja, da bi lahko točno potrdili 
koliko je ogrožena slovenska populacija kranjske čebele zaradi propada družin, 
homogenizacije ali genske polucije. Deloma lahko ocenimo posledice siromašenja genskega 
fonda preko zaznavanja ekotipov v preteklosti in kasnejšemu nerazpoznavanju razlik med 
ekotipi. 
 
Za zaščito kranjske čebele je v Sloveniji zakonsko dovoljeno gojiti samo kranjsko čebelo 
(Zakon o živinoreji, 2002: 70. člen). Sprejeto imamo Resolucijo o zaščiti kranjske čebele 
(2014). Imamo Pravilnik o zootehniških standardih za plemensko kranjsko čebelo (2003) in 
Pravilnik o ohranjanju biotske raznovrstnosti v živinoreji (2004). 
 
Namen našega dela je dokazati razlike med geografskima podpopuacijama kranjske čebele 
na Gorenjskem in Dolenjskem, s fenotipsko in genotipsko presojo, ter dokazati ali izbrana 
metodologija omogoča potrditev obstoja ekotipov. Iz pridobljenih rezultatov našega 
raziskovalnega dela pa dobiti uporabne sklepe za uporabo pri ohranjanju genskega fonda 
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3 MATERIAL IN METODE 
3.1 IZBOR VZORCEV IN VZORČENJE 
Kriteriji za izbor vzorcev so bili: 
- 50 let čebelarjenja, vseskozi po matični liniji s svojimi čebelami, 
- nobenega prevažanja oz. stacionarno čebelarjenje celotno obdobje. 
Naši vzorčni področji sta bili Gorenjska in Dolenjska. Na Gorenjskem smo vzorčili družine 
po lokacijah Bohinja (Nomenj, Brdo) in okolice Radovljice. Na Dolenjskem smo vzorčili v 
krajih Raka in Slinovce. Vzorce smo zbrali pri petih čebelarjih. Iz vsake pokrajine smo 
vzorčili iz 6-ih družin. Tako je bilo v delo vključeno 12 vzorcev. Vzorčili smo žive čebele 
delavke v mesecu juliju, leta 2015. Čebele smo nabrali s satov z zalego, s stresanjem v 
pripravljeno posodo za transport. Čebele smo odpeljali v Ljubljano na Biotehniško fakulteto, 
kjer smo jih namestili v prašilčke in jih nakrmili. Z lovilno cevko smo vzorčili žive čebele. 
Te so nato bile zamrznjene in skladiščene v zamrzovalniku pri -20 °C. Ostale čebele so bile 
uporabljene tudi za druge poizkuse. 
 
Vsak vzorec predstavlja čebeljo družino in je vseboval 8 do 12 delavk. Tako je bilo skupno 
analiziranih:  
- morfološko: 120 kril, 120 jezičkov, 120 zadnjih nog in 120 prvih nog čebel delavk,  
- mikrosateliti: 96 čebel delavk, 19 lokusov, 
- mitohondrijska DNA: 12 čebel delavk. 
Naknadno smo v raziskavo, po predlogu prof. Dovča, vključili še dodatne vzorce iz različnih 
virov.  
 
Prvi vir dopolnilnih vzorcev so bili vzorci iz diplomskega dela Janeza Verbiča: Osnovne 
morfološke značilnosti čebel delavk pri evidentiranih čebelarjih z lastno vzrejo matic na 
širšem območju Dolenjske, 2015. Vzorčeni so bili med letoma 2009 – 2010. Verbič je imel 
kriterij za izbor vzorcev sledeč: čebelarji, ki čebelarijo najmanj 20 let, vseskozi po matični 
linijami s svojimi čebelami, z najmanj 5 družinami. Njegovo vzorčno področje je bila širša 
Dolenjska. Čebele so bile hranjene v steklenih vzorčnih kozarčkih v 70% etanolu. Izbrali 
smo 6 vzorcev čebeljih družin.  
 
Drugi vir vzorcev pa smo velikodušno prejeli s Kmetijskega inštituta Slovenije. Ti vzorci so 
predstavljali vzorce čebel za testiranje vzrejališč matic z Gorenjske (Janko Bukovšek – Golo 
Brdo, Vasja Jug - Rodica) iz leta 2016. Čebele so bile hranjene zamrznjene v zamrzovalniku 
pri -20 °C. Tudi tukaj smo izbrali 6 družin. Tako smo pridobili skupno še 6 vzorcev družin 
z Dolenjske (51 čebel delavk) in 6 vzorcev družin z Gorenjske (60 čebel delavk). Namen 
dodatnih vzorcev je bilo imeti primerjavo z našimi vzorci in če se le ti tudi med seboj 
razlikujejo po pokrajinama.  
 
Pri določevanju mitohondrijskega haplotipa smo vključili še ostale čebelje družine za katere 
smo imeli material na voljo iz diplomskega dela Janeza Verbiča in s Kmetijskega inštituta 
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Slovenije za čebelarja in vzrejevalca g. Luznarja. Število analiziranih čebel in družin po 
sklopih analiz je zbrano v Preglednici 15. 
 
Naknadno smo analizirali še: 
- morfološko: 111 kril, 111 jezičkov, 111 zadnjih nog, 111 prvih nog čebel delavk,  
- mikrosateliti: 91 čebel delavk,  19 lokusov, 
- mitohondrijska DNA: 12 čebel delavk + dodatno za pregled 31 čebel delavk (ostali 
vzorci družin, ki so bili na voljo). 
 
Skupine vzorcev smo poimenovali: 
- vDolenjska - vzorce zbrani z naše strani z Dolenjske (Raka, Slinovce) 
- vGorenjska - vzorce zbrani z naše strani z Gorenjske (Bohinj, Radovljica) 
- dDolenjska - dopolnilni vzorci z Dolenjske iz diplomske naloge Janeza Verbiča, 
2015 (Gruča, Slinovce, Vihre) 
- dGorenjska - dopolnilni vzorci s Kmetijskega inštituta Slovenije, vir vzrejevalec 
Janko Bukovšek, Golo Brdo, Gorenjska 
- dTolminsko - dopolnilni vzorci s Kmetijskega inštituta Slovenije, vir vzrejevalec 
Vasja Jug, Rodica, Tolminsko 
3.2 FENOTIPSKA (MORFOLOŠKA) OBDELAVA VZORCEV  
3.2.1 Priprava vzorcev in merjenje 
Vzorce čebel smo hranili v zamrzovalniku pri -20 °C. Še zmrznjenim čebelam smo s pinceto 
pri bazi krila previdno ločili levo prednje krilce od oprsja, levo zadnjo nogo, levo prednjo 
nogo in s pomočjo lupe odstranili rilček, ter vse te dele teles ločeno polagali na stekelce dia 
okvirčka. Za lepše postavitev delov teles smo si pomagali s 70 % alkoholom in z njim 
omakali dia stekelce. 
 
Tako pripravljene preparate smo nato skenirali s skenerjem HP Scanjet 64010 pri resoluciji 
2400 dpi (Slika 2). Kot možnost smo uporabili skeniranje diapozitivov, nastavitev pozitiv. 
Skenirane slike smo nato računalniško obdelali. 
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Slika 2: Primer preparata čebele na dia okvirčku          
Na sredini vidimo rilček, ob straneh sprednji krili in dva para nog (sprednjih in zadnjih). 
3.2.2 Računanje kubitalnega indeksa (KI) 
S programom Drawwing (Tofilski, 2008) smo pomerili kubitalni indeks. Drawwing je 
programska oprema, ki se uporablja za analiziranje žuželk po ožiljenosti njihovih kril.  Vsaka 
vrsta žuželk ima specifično ožiljenost kril, ki se jo uporablja v taksonomiji (Comstock, 1940, 
cit. po Tofilski, 2004). Na krilu smo označili 19 značilnih točk. To so mesta, kjer se vene 
križajo ali končajo (Slika 3). Program sprogramira koordinate točk v tekstovno obliko, da 
jih lahko nadaljnje obdelamo. Za vsako čebelo delavko smo tako izračunali KI. To je 10 
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Iz dobljenih koordinat točk smo izračunali še 11 krilnih kotov (A4, B4, D7, E9, G18, J10, 
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3.2.3 Merjenje dolžine rilčka 
V programu ImageJ 1.50e smo s pomočjo vlečenja ravnih črt po dolžini rilčka izmerili 
dolžino rilčka. Merili smo dolžino podbradka, obradka in jezička (Slika 5). Seštevek vseh 









Slika 6: Risba meritve rilčka (Ruttner in sod., 1978) 
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3.2.4 Merjenje nog (prva in zadnja noga) 
Merjenje smo opravili v programu ImageJ 1.50e. Izmerili smo dolžino golenice na prvi nogi 
(Slika 7). Na zadnji nogi smo izmerili površino goleni, dolžino stegna, goleni, pete, in 
skupno dolžino noge (dolžina stegna + dolžina goleni + dolžina pete) (Slika 7 in 8). Meritev 
smo opravili na 10 čebelah vsakega vzorca. 
 
 
Slika 7: Prikaz merjenja dolžin prve in zadnje noge v programu ImageJ 
 
 
Fe je stegno, Ti je golenica, ML je dolžina pete in MT širina pete. 
Slika 8: Risba meritve zadnje noge (Ruttner in sod., 1978) 
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3.2.5 Merjenje kril 
Dolžino in širino krila (Slika 9 in 10), ter radialno razdaljo krila (Slika 10) smo tudi merili v 
programu ImageJ 1.50e. Iz dolžine in širine krila smo izračunali približek za površino krila 




(𝑑𝑜𝑙ž𝑙𝑖𝑛𝑎 𝑘𝑟𝑖𝑙𝑎 𝑥 š𝑖𝑟𝑖𝑛𝑎 𝑘𝑟𝑖𝑙𝑎)
2




Slika 9: Prikaz meritve radialne razdalje (zelena črta), dolžine in širine prednjega krila v programu ImageJ  
 
 
Slika 10: Risba meritve radialne razdalje (zelena črta), dolžine (FL) in širine krila (FB) (Ruttner in sod., 1978) 
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3.2.6 Statistična obdelava podatkov pridobljenih iz morfoloških meritev 
Z dobljenimi meritvami smo izračnali osnovno statistiko v programskem okolju Microsoft 
Excel. Sledila je analiza meritev morfoloških lastnosti med našima vzorčenima skupinama 
čebel z Gorenjske in Dolenjske. V R programskem okolju smo na dobljenih meritvah 
naredili F – test primerjave dveh varianc. Nato smo na dobljenih meritvah naredili t-test (α 
= 0,05) povprečij za neodvisna vzorca (vDolenjska, vGorenjska).  
 
Podali smo hipotezi:  
 
H0: Povprečje meritev (rilček, KI,…) čebel vzorčenih z Dolenjske je enako povprečju 
meritev (rilček, KI,…) čebel vzorčenih z Gorenjske. 
µd – µg = 0 
 
H1: Povprečje meritev čebel vzorčenih z Dolenjske ni enako povprečju meritev čebel z 
Gorenjske. 
µd – µg ≠ 0 
 
Z enosmerno analizo variance (ANOVA) smo testirali, če so prisotne statistično značilne 
razlike (α = 0,05) med vsemi skupinami vDolenska, vGorenjska, dDolenjska, dGorenjska in 
dTolminsko. Na podlagi p-vrednosti (p > 0,05 sprejmemo ničelno hipotezo) smo ničeno 
hipotezo, ki predpostavlja, da med skupinami ni razlik, sprejeli ali zavrgli. Statistiko smo 
podprli s Tukey-evimi testi (R program), ki so nam dali rezultat statistično značilnih razlik 
poprečnih vrednosti za lastnosti med vsemi pari skupin. Dobljene meritve smo testirali še v 
analizi glavnih komponent (PCA) z R programom. Število spremenljivk smo zmanjšali, zato 
da v PCA analizi ne bi imeli redundantnih podatkov. V analizo smo vključili meritve 
(spremenljivke): dolžina rilčka, dolžina golenice prve noge, dolžina zadnje noge, površina 
koška, radialna razdalja in izračunano površino krila. Med temi spremenljivkami smo 
izračunali Pearsonove korelacijske koeficiente (R program). Primernost spremenljivk za 
PCA analizo smo testirali z njihovimi korelacijskimi koeficienti, Kaiser-Meyer-Olkin 
(KMO) mero vzorčne ustreznosti in Bartlett testom sferičnosti (Dukku, 2016). Vsaka 
spremenljivka, ki ni imela korelacije v vrednosti r  ≥  0,3  najmanj z eno ostalo 
spremenljivko, je bila odstranjena iz analize (Dukku, 2016). KMO mera je uporabljena kot 
indeks, ki pokaže linearen odnos med spremenljivkami, katerega vrednost gre od 0 do 1. 
Vrednosti nad 0,6 so predlagane kot minimum za mero vzorčne ustreznosti (Dukku, 2016). 
Bartlett test sferičnosti testira ničelno hipotezo, da ni korelacij med spremenljivkami in zato 
spremenljivke ne morejo biti zreducirane na manjše število ključnih komponent. Da so 
izbrani podatki primerni za izvedljiv PCA moramo zavrniti to ničelno hipotezo (Dukku, 
2016). PCA analiza nam nato da rezultate, koliko variabilnosti je možno razložiti na podlagi 
izbranih spremenljivk v določenih dimenzijah. Dimenzij je toliko, kolikor je vključenih 
spremenljivk. Ključno je, da že s prvima dvema dimenzijama dobimo čim večji odstotek 
razložene variabilnosti variance z izbranimi spremenljivkami. Na osnovi teh dimenzij nato 
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3.3 GENETSKA OBDELAVA VZORCEV 
Čebele so bile shranjene v plastičnih posodicah pri -20°C. DNK smo izolirali iz letalnih  
mišic. DNK smo potrebovali za analizo mitohondrijske DNK in mikrosatelitnih lokusov. 
3.3.1 Izolacija tkiva letalnih mišic čebele 
Najlažje in najlepše odpremo oprsje, ko je čebela še zmrznjena, ker je  tkivo še čvrsto. S 
škarjicami in pinceto odstrižemo tkivo, ga damo v lizni pufer v mikrocentrifugirki in 
pretresemo. 
3.3.2 Izolacija DNK 
Za lizo tkiva smo potrebovali 600 µl (0,5 M Tris, 0,1 M EDTA, 2 % SDS, pH 8,8) liznega 
pufra in 5 µl 20 ng/µl proteinaze K. 
 
Tkivo v pufru smo dali v vodno kopel na 55 °C za 3 ure. Vmes med kopeljo smo dvakrat 
dobro pretresli. 
 
Izolacija DNK je potekala po metodi Sambrook in sod. (1989). Lizat smo dobro pretresli in 
dali na led. Dodali smo 350 µl 5 M amonijevega acetata, ki je oboril proteine. Vsebino smo 
močno pretresli in centrifugirali (centrifuga 5417C Eppendorf, Nemčija) pri 5.000 g 15 
minut. Ob centrifugiranju se proteini usedejo na dno, v tekoči fazi pa ostane DNK. Tekočo 
fazo smo prelili v nove mikrocentrifugirke in ji dodali 600 µl ohlajenega 2-propanola (– 20 
°C ), ki obori DNK. Rahlo smo premešali vsebino mikrocentrifugirke. Inkubirali smo 30 
minut v zamrzovalni skrinji na – 20 °C. Po inkubaciji je sledilo ponovno centrifugiranje pri 
18.000 g 15 minut. Ob tem se DNK obori na dnu mikrocentrifugirke. Po centrifugiranju smo 
odlili 2-propanol, dodali 350 µl 70 % etanola (za odstranitev soli) in rahlo pomešali. 
Ponovno smo centrifugirali pri 18.000 g 10 minut. Etanol smo nato previdno odstranili s 
pipeto in pri tem pazili, da ne odstranimo peleta DNK. Nato smo pustili, da se pelet posuši 
(15 – 30 minut na sobni temperaturi). Pelet smo raztopili v 30 µl H2O in pustili, da se DNK 
čez noč raztopi. Za delovno raztopino smo DNK redčili še z bidestilirano vodo v razmerju 
1:3. 
3.3.3 PCR – verižna reakcija s polimerazo 
Verižna reakcija s polimerazo – PCR (ang. Polimerase chain reaction) je metoda za 
podvojevanje odsekov DNK. Vsak cikel sinteze poteka v treh korakih: razklenitev dvojne 
verige, prileganje začetnih oligonukleotidov in sinteza komplementarne verige DNK.  
3.3.4 Analiza mitohondrijske DNK 
Za analizo mitohondrijske DNK smo izbrali intergensko regijo, ki se nahaja med tRNAleu in 
cox2 (podenota 2 citokrom oksidaze) genoma (Evans in sod., 2013). S PCR smo pomnožili 
ta odsek. Namen je bil dobiti nukleotidna zaporedja vzorcev izbranega odseka 
mitohondrijske DNK in jih primerjati z referenčnimi nukleotidnimi zaporedji tega odseka iz 
GenBank (2018) in tako določiti haplotipe vzorcev in izrisati filogenetsko drevo. Za to 
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analizo smo potrebovali eno čebelo na družino. Dobili smo 24 sekvenc, katerim smo nato 
določili haplotipe mitohondrijske DNK. V analizo mitohondrijske DNK smo dodali tudi 
družine iz vzorcev Janeza Verbiča in Kmetijskega inštituta Slovenije. 
3.3.4.1 MtDNK PCR reakcija 
V označene 200 µl PCR strip tubice smo prenesli po 2 µl DNK vzorca. V 1,5 ml 
mikrocentrifugirki smo pripravili reakcijsko mešanico za PCR, ki je vsebovala bidestilirano 
vodo, reakcijski pufer z MgCl2, začetna oligonukleotida, mešanico štirih 
deoksinukleotidtrifosfatov (dNTP) in encim DNK Taq polimerazo (Preglednica 3). 
Reakcijsko mešanico smo razdelili v strip tubice z vzorčno DNK. 
 
Za PCR mtDNK smo uporabili reagente (Kapa Biosystems, ZDA) v končnem volumnu 25 
µl na vzorec, ki so navedeni v Preglednici 3. 
 
Preglednica 3: Preglednica reagentov in njihovih volumnov, ki jih potrebujemo za 25µl reakcijo 
pomnoževanja mitohondrijske DNK 
Volumen Reagent 
2 µl Vzorec DNK 
2,5 µl 10X Kapa Taq Buffer B 
2 µl 2,5 mm mešanica dNTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) 
1 µl 3' začetni oligonukleotid 10 µM 
1 µl 5' začetni oligonukleotid 10 µM 
0,2 µl Kapa Taq DNK polimerza 5 U/µl 
16,3 µl Bidestelirana voda 
∑ 25 µl  
 
Ves ta čas smo reakcijsko mešanico in strip tubice držali na ledu. Sledilo je kratko 
centrifugiranje in prenos PCR strip tubic v ciklični termostat (Applied Biosystems, ZDA).  
 
Za pomnoževanje odseka tRNAleu - cox2 smo uporabili naslednja začetna oligonukleotida:  
- E2: 5´- GGC AGA ATA AGT GAC ATT G - 3' (na 5' tRNAleu gena) (Garnery in 
sod., 1993) 
- H2: 5´- CAA TAT CAT TGA TGA ACC - 3' (na 5' gena cox2) (Garnery in sod., 
1993; Evans in sod., 2013) 
PCR program pomnoževanja v cikličnem termostatu (Evans in sod., 2013):  
1. začetna denaturacija DNK: 94 °C, 5 min; 
2. 35 ciklov s profilom:  
- denaturacija: 94 °C, 45 s, 
- vezava začetnih oligonukleotidov: 48 °C, 45 s, 
- sinteza komplementarne verige: 62° C, 2 min; 
3. končna sinteza: 65 °C, 20 min. 
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Od 25 µl PCR produkta smo vzeli 2 µl, dodali 1 µl nanašalnega pufra in nanesli na 1 % 
agarozni gel. 
3.3.4.2 Elektroforeza na agaroznem gelu 
Z metodo elektroforeze na agaroznem gelu smo ločevali DNK glede na dolžino fragmentov. 
Gelsko elektroforezo smo uporabljali za testiranje uspešnosti izolacije DNK in 
pomnoževanja z metodo PCR. 
 
Agarozni gel (Preglednica 4) je bil pripravljen s postopnim segrevanjem agaroze (FMC, 
ZDA) v mikrovalovni pečici v 0,5 x TBE pufer (Preglednica 5), dokler se ni le-ta raztopila. 
Gel z 1 % koncentracijo agaroze smo uporabili za izolirano DNK in PCR produkt mtDNK. 
Gel z 2 % koncentracijo agaroze pa smo uporabili za analizo PCR produktov mikrosatelitnih 
lokusov. V nekoliko ohlajen, a še tekoč gel smo dali barvilo etidijev bromid. Barvilo 
interkalira med nukleotidne pare v DNK in fluorescira pod UV svetlobo. S tem omogoča 
vizualizacijo fragmentov DNK. Pripravljeno mešanico smo vlili v model za gel z že 
vstavljenimi glavnički. Ko se je gel strdil, smo ga skupaj z modelčkom vstavili v 
horizontalno elektroforezno napravo (Pharmacia, Švedska) z 0,5 x pufrom TBE.  
 
Preglednica 4: Sestava agaroznega gela 
Volumen Reagent 
0,7 g (1 % gel) ; 1,4 g (2 % gel) Agaroza (FMC, ZDA) 
70 ml TBE pufer, 0,5 M 
0,5 µl Etidijev bromid (Fluka, Švica) 
 
Preglednica 5: Sestava 10X TBE pufra 
Masa  Reagent 
60,50 g Tris baza, 0,5 M 
30,85 g Borna kislina, 0,05 M 
3,72 g EDTA, 10 mm 
 Bidestilirana voda do 1.000 ml 
 
Vzorcem smo spred nanosom na gel dodali nanašalni pufer (Preglednica 6). V žepke na gelu 
smo odpipetirali 4 µl izolirane DNK, 2 µl PCR produkta mtDNK in 4 µl PCR produkta 
mikrosatelitnih fragmentov. Na gel smo dodali velikostni standard 1kb za produkt mtDNK 
(Fermentas, Litva) ali 100bp za produkte mikrosatelitov (Fermentas, Litva), da smo lahko 
ocenili velikost produkta. Elektroforeza je tekla pri 100 V 15 minut za izolirano DNK in 20 
minut za PCR produkt mtDNK, ter pri 75 V 45 minut za PCR produkte mikrosatelitov. 
Agarozni gel smo slikali z napravo za slikanje gelov (U: Genius, Syngene, ZDA) (Slika 11). 
 
Preglednica 6: Sestava nanašalnega pufra 
Masa/volumen Reagent 
0,025 g  Brom-fenol modro 
3,0 ml Glicerol 
6,8 ml T10E1 pufer 
0,2 ml EDTA, 0,5 M 
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Dolžina produkta je okoli 500 baznih parov. 
Slika 11: Vizualizacija PCR mtDNK produkta na agaroznem gelu 
 
PCR produkt mitohondrijske DNK smo nato očistili. Sledila je sekvenčna reakcija, čiščenje 
sekvenčne reakcije (Preglednica 7) in sekvenciranje PCR produkta mitohondrijske DNK 
(Preglednica 8). Dobljene sekvence smo nato primerjali s sekvencami iz baze podatkov 
GenBank (2018) in določili mitohondrijske haplotipe vzorcem. 
3.3.4.3 Čiščenje mtDNK PCR produkta za pripravo na sekvenciranje 
Preglednica 7: Reakcijska mešanica za čiščenje PCR produkta mtDNK (za en vzorec) za pripravo na 
sekvenčno rekcijo 
Volumen na vzorec Reagenti 
0,6 µl Bidestilirana voda 
0,3 µl Eksonukleaza I (ThermoFisherScientific, ZDA) 
0,6 µl Fasta AP (ThermoFisherScientific, ZDA) 
 
To mešanico smo dodali (1,5 µl) v 5 µl PCR pomnožka, dobro premešali in inkubirali 15 
minut na 37 °C. 
 
Reakcijo smo ustavili s 15 minutnim segrevanjem na 85 °C. 
3.3.4.4 Sekvenčna PCR reakcija 
Preglednica 8: Količine reagentov za pripravo sekvenčne reakcije 
Volumen za en vzorec Reagenti 
0,5 µl Začetni oligonukleotid E2 10 µM 
0,8 µl BigDye (ThermoFisherScientific, ZDA) 
4 µl Očiščen PCR produkt 
Do 3 µl Bidestilirana voda 
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PCR program HELL2 za potek sekvenčne reakcije: 
1. začetna denaturacija: 96 °C, 1 min; 
2. 35 ciklov s profilom: 
- denaturacija: 95 °C, 30 s, 
- vezava začetnega oligonukleotida: 50 °C, 15 s, 
- sinteza: 60 °C, 4 min; 
3. hlajenje: 4 °C. 
Sekvenčni reakciji je sledilo čiščenje produkta. 
3.3.4.5 Čiščenje produkta po sekvenčni reakciji 
Centrifugirali smo stripe, da se je  tekočina zbrala na dnu. Produkt smo premaknili v nove 
mikrocentrifugirke. Dodali 4 µl 70 mM EDTA in 24 µl ledeno hladnega 100 % etanola in 
premešali z obračanjem mikrocentrifugirke. Nato smo inkubirali na sobni temperaturi 15 
minut, potem centrifugirali pri 10.000 g 15 minut. Odstranili smo supernatant. Potem smo 
dodali 24 µl 70 % etanola. Centrifugirali pri 10.000 g 10 minut in odstranili ves etanol. 
Potem smo pustili, da se mikrocentrifugirke posušijo - 15 minut na sobni temperaturi. 
Produkt smo resuspendirali v 12 µl formamida, premešali in kratko centrifugirali. Vzorce 
smo denaturirali (3 minute na 95 °C), jih ohladili in centrifugirali ter shranili v hladilniku do 
analize sekvenc. 
 
Dobljene sekvence smo nato analizirali v programu MEGA7 (Tamura in sod., 2016) kjer 
smo lahko primerjali nukleotidna zaporedja z referenčnimi in tako določili mitohondrijske 
haplotipe vzorcev. Na podlagi nukleotidnih zaporedij in referenc iz GenBank (2018) smo 
nato v istem programu izrisali filogenetsko drevo. Določili smo frekvenco pojavljanja 
določenega haplotipa. 
3.3.5 Analiza mikrosatelitnih lokusov 
V analizi smo sprva uporabili 25 mikrosatelitnih lokusov, za katete smo začetne 
oligonukleotide dobili na oddelku za Zootehniko Biotehniške fakultete v Ljubljani. Za 
začetek sinteze vsakega želenega odseka DNK (mikrosatelita) smo potrebovali dva začetna 
oligonukleotida, od katerih je bil eden fluoroscenčno obarvan z eno od barv 6FAM, VIC, 
NED ali PET (Applied Biosystems, ZDA). Fragmente smo pomnoževali v skupinah – 
hkratni PCR ali multipleks PCR (Preglednica 9, 10, 11 in 12). Pri sestavljanju skupin za 
multipleks PCR smo upoštevali temperaturo prileganja, barvilo na začetnih oligonkleotidih 
in minimalno razliko 50 bp med velikostmi fragmentov mikrosatelitnih lokusov. Znotraj teh 
skupin so se fragmenti mikrosatelitnih lokusov razlikovali po dolžini, fluorescentni znački 
(6FAM, VIC, NED in PET – Applied Biosystems, ZDA) in imeli podobno temepraturo 
prileganja začetnih oligonukleotidov. Tako smo hkrati pomnožili fragmente za 4 -5 
mikrosatelitnih lokusov na vzorec.  
 
 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020 
31 
 
3.3.5.1 Seznam uporabljenih mikrosatelitnih lokusov in razvrstitev v multiplekse 
Skupina 1: 
 
Preglednica 9: Seznam lokusov v multipleks Skupini 1  
Ime Značka Barva Min Max Motiv F R Tp Referenca 






55°C Estoup in sod., 1995 






54°C Estoup in sod., 1995; 
Solignac in sod., 2003; 
Dall'Olio in sod., 2006 






55°C Estoup in sod., 1995; 
Solignac in sod., 2003 






55°C Solignac in sod., 2003 






55°C Estoup in sod., 1995; 
Solignac in sod., 2003; 
Dall'Olio in sod., 2006 






50°C Solignac in sod., 2003 
Lokusi so opisani s pripadajočimi fluorescentnimi značkami, barvo, minimalno in maksimalno dolžino, dolžino 




Preglednica 10: Seznam lokusov v multipleks Skupini 2 
Ime Značka Barva Min Max Motiv F R Tp Referenca 







55°C Estoup in sod., 1995; 
Solignac in sod., 2003 






62°C Solignac in sod., 2003 






55°C Solignac in sod., 2003 






60°C Solignac in sod., 2003; 
Dall'Olio in sod., 
2006; Munoz in sod., 
2009 
Garnery in sod., 1998 






58°C Franck in sod., 1999 
Lokusi so opisani s pripadajočimi fluorescentnimi značkami, barvo, minimalno in maksimalno dolžino, dolžino 
motiva, sekvencama začetnih oligonukleotidov (F in R), temperaturo prileganja (Tp) in referenčnimi članki. 
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Preglednica 11: Seznam lokusov v multipleks Skupini 3 
Ime Značka Barva Min Max Motiv F R Tp Referenca 






54°C Estoup in sod., 1995 






50°C Solignac in sod., 2003 






55°C Solignac in sod., 2003 






54°C Solignac in sod., 2003 
Garnery in sod., 1998 






56°C Solignac in sod., 2003 
Garnery in sod., 1998 






55°C Techer in sod., 2014 
Lokusi so opisani s pripadajočimi fluorescentnimi značkami, barvo, minimalno in maksimalno dolžino, dolžino 




Preglednica 12: Seznam lokusov v multipleks Skupini 4 
Ime Značka Barva Min Max Motiv F R Tp Referenca 






58°C Estoup in sod., 1995; 
Dall'Olio in sod., 2006 






60°C Estoup in sod., 1995; 
Solignac in sod., 2003; 
Dall'Olio in sod., 
2006; 
Munoz in sod., 2009 






58°C Estoup in sod., 1995 







57°C Estoup in sod., 1995 






58°C Estoup in sod., 1995; 
Solignac in sod., 2003; 
Dall'Olio in sod., 
2006; Munoz in sod., 
2009 






58°C Estoup in sod., 1995 















Lokusi so opisani s pripadajočimi fluorescentnimi značkami barvo, minimalno in maksimalno dolžino, dolžino 
motiva, sekvencama začetnih oligonukleotidov (F in R), temperaturo prileganja (Tp) in referenčnimi članki. 
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V začetku analize so bili uporabljeni tudi lokusi A8, A76, A(B) 124, A35, Ap55 in Ap81. 
Ampak smo jih zaradi premalo uspešnih (vijolčno obarvano ime lokusa) ali večkratnih 
neuspešnih (rdeče obarvano ime lokusa) poskusov, izključili.  
3.3.5.2 Priprava skupne reakcijske mešanice za multipleks PCR 
V označene 200 µl PCR strip tubice smo prenesli po 2 µl DNK vzorca. V 1,5 ml 
mikrocentrifugirki smo pripravili reakcijsko mešanico za PCR, ki je vsebovala bidestilirano 
vodo, reakcijski pufer z MgCl2, začetne oligonukleotide, mešanico štirih 
deoksinukleotidtrifosfatov (dNTP) in encim DNK Taq polimerazo. Reakcijsko mešanico 
smo razdelili v strip tubice z vzorčno DNK. Multipleks PCR reakcije smo delali v volumnu 
10 µl (Preglednica 13). 
 
Preglednica 13: Reagenti in volumni potrebni za pripravo skupne reakcijske mešanice za multipleks PCR 
Volumni za PCR reakcijsko mešanico za en vzorec Reagenti (Komplet Kapabiosystems, ZDA) 
2 µl Vzorčna DNK 
1 µl 10 x Kapa Buffer B 
0,8 µl 2,5 mM mešanica dNTP (dATP, dCTP, dGTP, 
dTTP) 
1,5 µl Mešanica začetnih oligonukleotidov (0,5 µM za 
vsak začetni oligonukleotid) 
0,8 µl Kapa Taq Polimeraza 5 U/µl 
3,9 µl Bidestilirana voda 
∑ 10 µl  
 
Reakcijske mešanice smo pripravljali na ledu. Sledilo je kratko centrifugiranje in prenos 
PCR strip tubic v ciklični termostat. 
 
Program cikličnega termostata za multipleks PCR mikrosatelitnih lokusov: 
1. začetna denaturacija: 95 °C, 5 min; 
2. 35 ciklov s profilom: 
- denaturacija: 95 °C, 30 s, 
- vezava začetnih oligonukleotidov:  
5 x 58 °C, 5 x 57 °C, 5 x 56 °C, 5 x 55 °C, 5 x 54 °C, 5 x 53 °C, 5 x 52 °C; 
- sinteza komplementarne verige: 72 °C, 1 min; 
3. končna sinteza: 72 °C, 20 min. 
 
Sledilo je dokazovanje uspešnosti PCR reakcij na 2 % agaroznem gelu. 
3.3.5.3 Priprava PCR produkta vzorcev za nanos na kapilarno elektroforezo 
Kapilarna elektroforeza je postopek ločevanja DNK po velikosti z uporabo električnega 
polja v kapilarah. 
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PCR produkte mikrosatelitnih lokusov smo nato pripravili za analizo s kapilarno 
elektroforezo, kjer smo analizirali dolžino fragmentov. Na mikrotitersko ploščo smo nanesli 
mešanico PCR produkta vsakega vzorca, formamida in dolžinskega standarda LIZ (Applied 
Biosystems, ZDA) (Preglednica 14). 
 
Preglednica 14: Potrebni reagenti in volumni mešanice za nalaganje na kapilarno elektroforezo na en vzorec 
Volumen Reagent 
10 µl Formamid (Applied Biosystems, ZDA) 
0,35 µl LIZ standard (Applied Biosystems, ZDA) 
3 µl PCR produkta 
 
Tako pripravljene vzorce smo premešali in centrifugirali. Nato smo vzorce na mikrotiterski 
plošči denaturirali v cikličen termostatu 3 minute na 95 °C. Po denaturaciji smo jih ohladili 
na ledu, ponovno centrifugirali, ter zaščitene pred svetlobo shranili v hladilniku do analize 
na kapilarni elektroforezi. 
 
Mikrosateliti so bili analizirani s 16 kapilarnim genetskim analizatorjem ABI Prism 3110 
(Applied Biosystems, ZDA). Podatke analize smo prejeli v obliki elektroferogramskih 
datotek FSA. Dobljene dolžine fragmentov (elektroferograme) smo analizirali v programu 
GeneMapper (Applied Biosystems, ZDA). V tem programu smo pridobili podatke o 
prisotnosti in dolžinah alelov in velikosti fluorescentnega signala. Velikost alelov smo 
zakrožili na cela števila. 
3.3.5.4 Obdelava podatkov 
Elektroferograme fragmentne analize mikrosatelitnih lokusov smo odčitali ročno. Izločili 
smo vse vzorce, ki so vsebovali informacije o alelih na manj kot desetih lokusih. Preveč 
pomanjkljivih informacij je bilo tudi pri tipizaciji lokusov A8, A76, A(B) 124, A35, Ap55 
in Ap81, zato smo te lokuse iz dela izključili. Podatke o dolžinah alelov smo shranili v 
Excelovi datoteki, zapisali smo jih v obliki dvo-stolpičnega formata, kjer smo zabeležili 
dolžino alela dvakrat pri homozigotu (npr. 240, 240) in dva alela pri heterozigotu (npr. 240, 
242). 
 
Statistično analizo mikrosatelitnih podatkov smo izvedli z računalniškimi programi Excel 
vtičnik GenAIEx 6.503 (Peakall in sod., 2006, 2012), Cervus 3.0 (Kalinowski in sod., 2007), 
R program (Ihaka in sod., 1996) paket adegenet 2. 1. 0 (Jombart, 2008), R program skripta 
AMaCAID (Caroli in sod., 2011) in STRUCTURE 2. 3. 4 (Pritchard in sod., 2000). 
Preglednica dolžin fragmentov je predstavljala vhodno datoteko za programe, s katerimi smo 
analizirali podatke. Vhodna datoteka je bila v obliki Excelove datoteke ali enostavne 
tekstovne datoteke, odvisno od zahtev programskih paketov. 
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Za analizirane vzorce čebel smo s programom Cervus določili: 
- Število alelov na lokus 
- Število homozigotov in heterozigotov 
- Izračunali določene statistične vrednosti za lokuse:  
~ frekvence alelov 
~ opazovana heterozigotnost 
~ pričakovana heterozigotnost  
~ frekvenca ničlih alelov  
~ informacijska vrednost polimorfizma (PIC) 
~ statistična značilnost odstapanja od  Hardy–Weinbergovega ravnovesja 
(HWE) – odstopanje od idealne populacije 
Pomembno poglavje uporabe mikrosatelitnih lokusov pri identifikaciji vzorcev je izbor 
najbolj informativnega in hkrati minimalnega seta markerjev, s katerim ločimo čim več 
genotipov. To nalogo smo izvedli s pomočjo programske skripte, ki je napisana v R okolju 
– AMaCAID. Program je namenjen analizi več lokusov v velikih vzorcih. Program izračuna 
število in frekvenco pojavljanja različnih multilokusnih vzorcev (haplotipov) v molekularnih 
podatkih in izvede analizo razlikovanja genotipov za vsako kombinacijo markerjev. Tako 
nam omogoča, da odkrijemo minimalno število markerjev, ki jih potrebujemo za 
razlikovanje vseh različnih genotipov v našem vzorcu. 
 
Dobljene podatke dolžin fragmentov smo analizirali še v Excel vtičniku GenAIEx, R 
programskem paketu adegenet in programu STRUCTURE. V vtičniku GenAIEx smo med 
5 skupinami izračunali koeficient sorodstva (Fis), koeficient primerjave med individualnim 
Fis koeficientom in populacijskim Fis koeficientom (Fit), ter koeficient povezanosti gamet 
v subpopulaciji z gametmi, ki so prisotne v celotni populaciji (Fst). Gre  za koeficiente, ki 
kažejo na odnose med populacijami in / ali so  statistično značilno različne. V taistem 
vtičniku smo prišli za vsako populacijo do informacij o frekvencah alelov za vsak lokus, o 
privatnih alelih in do rezultatov Fst statistike. V programskem okolju R (paket adegenet) 
smo nadaljevali obdelavo podatkov z metodo analize ključnih komponent (PCA) (Jombart, 
2015). V R paketu adegenet smo naredili tudi diskriminantno analizo ključnih komponent 
(DAPC). S temi analizami smo lahko določili skupine in razlike med njimi. Rezultati so bili 
prikazani v grafih (Jombart in Collins, 2015). Za izračun Neievih distanc smo uporabili 
programa GenAIEx in R program paket adegenet. Za izris filogenetsega drevesa pa program 
R paket adegenet (Jombart, 2015). S programom STRUCTURE  smo dobili rezultate o 
populacijski strukturi genetskih skupin znotraj vseh analiziranih vzorcev. Za vsako 
simulacijo smo uporabili nastavitve v programu Structure: »admixture model«, povezane 
frekvence alelov med populacijami, 187 osebkov, 19 lokusov, 5 domnevnih populacij, 10 
000 Burn-in period in 20 ponovitev. Rezultate STRUCTURE smo še vizualizirali v spletnem 
programu "CLUMPAK: a program for identifying clustering modes and packaging 
population structure inferences across K" (Kopelman in sod., 2015).  
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V magistrskem delu smo analizirali 24 čebeljih družin. Morfološke lastnosti smo izmerili pri 
234 čebelah, 24 čebelam določili mitohondrijski haplotip in 187 čebelam analizirali 19 
mikrosatelitnih lokusov. Pri določevanju mitohondrijskega haplotipa smo vključili še druge 
čebelje družine, za katere smo imeli na voljo material iz diplomskega dela Janeza Verbiča 
in s Kmetijskega inštituta Slovenije za čebelarja in vzrejevalca g. Luznarja. Število 
analiziranih čebel in družin po sklopih analiz je zbrano v Preglednici 15. 
 
Preglednica 15: Pregled števila analiziranih čebel po skupinah za določen sklop analize 








vDolenjska 6 60 6 48 
vGorenjska 6 60 6 48 
dDolenjska (Verbič) 6 54 6 43 
dGorenjska (Bukovšek) 3 30 3 24 
dTolminsko (Jug) 3 30 3 24 
Drugi vzorci Dolenjska in Bela 
krajina (vir Verbič, 2015) 
28 / 28 / 
Drugi vzorci vzrejevalec Luznar, 
Begunje, Gorenjska (vir KIS, 2016) 
3 / 3 / 
 
Vzorce smo razdelili glede na: 
- vir vzorcev: vzorčeni (v), dopolnilni vzorci iz drugih virov (d) 
- kraj vzorčenja: Gorenjska, Dolenjska, Tolminsko 
 
Skupine vzorcev: 
- vDolenjska - vzorce zbrani z naše strani z Dolenjske (Raka, Slinovce) 
- vGorenjska - vzorce zbrani z naše strani z Gorenjske (Bohinj, Radovljica) 
- dDolenjska - dopolnilni vzorci z Dolenjske iz diplomske naloge Janeza Verbiča, 
2015 (Gruča, Slinovce, Vihre) 
- dGorenjska - dopolnilni vzorci s Kmetijskega inštituta Slovenije, vir vzrejevalec 
Janko Bukovšek, Golo Brdo, Gorenjska 
- dTolminsko- dopolnilni vzorci s Kmetijskega inštituta Slovenije, vir vzrejevalec 
Vasja Jug, Rodica, Tolminsko 
4.1 REZULTATI MERITEV MORFOLOŠKIH LASTNOSTI 
Pri analizi meritev morfoloških lastnosti smo opazili največje razlike med skupinami v 
ekstremitetah (noge in krila). Nekaj razlik med skupinami je bilo tudi pri krilnih kotih. 
 
4.1.1 Primerjava morfoloških lastnosti med skupinama vDolenjska in vGorenjska 
Na dobljenih meritvah na naših vzorčnih skupinah čebel vDolenjska in vGorenjska smo 
naredili t-test (α = 0,05) povprečij za neodvisna vzorca. Značilne razlike v povprečnih 
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vrednostih med skupinama vDolenjska in vGorenjska smo našli pri lastnostih: dolžina koška, 
dolžina pete, dolžina noge, radialna razdalja, kot D7, kot G18 in kot K19 (Preglednica 16).  
 
Preglednica 16: Razlike med skupinama vGorenjska in vDolenjska 
Lastnost p vrednost 95% interval zaupanja razlike 
Rilček 0,294 (-) 0,0453 – 0,148 
Golenica prve noge 0,893 (-) 0,0232 – 0,0203 
Površina koška 0,994 (-) 0,0409 – 0,0406 
Dolžina koška 0,000104*** 0,0266 – 0,0782 
Širina koška 0,475 (-) 0,00756 – 0,0161 
Dolžina stegna 0,427 (-) 0,0132 – 0,0310 
Dolžina pete 0,00611** 0,00920 – 0,0541 
Dolžina noge 0,00113** 0,0388 – 0,152 
KI 0,261 (-) 0,248 – 0,0680 
Radialna razdalja 0,000240*** (-) 0,0614 – (-) 0,0193 
Dolžina krila 0,202 (-) 0,0846 – 0,0181 
Širina krila 0,639 (-) 0,0310 – 0,0191 
Kot A4 0,102 (-) 1,243 – 0,113 
Kot B4 0,167 (-) 0,513 – 2,932 
Kot D7 0,0303* 0,104 – 2,047 
Kot E9 0,944 (-) 0,501 – 0,538 
Kot G18 0,00898** (-) 2,631– (-) 0,385 
Kot J10 0,241 (-) 1,885 – 0,479 
Kot J16 0,692 (-) 1,540 – 1,026 
Kot K19 0,00002*** (-) 2,641 – (-)1,012 
Kot L13 0,520 (-) 0,531 – 0,270 
Kot N23 0,0723 (-) 0,0784 – 1,785 
Kot O26 0,821 (-) 2,243 – 1,782 
V Preglednici 16 imamo navedene p vrednosti in 95% intervale zaupanja za meritve lastnosti med skupinama 
vGorenjska in vDolenjska. * p < 0,05; ** p < 0,01; *** p < 0,001. 
 
Skupini vzorcev vGorenjska in vDolenjska se statistično značilno (α = 0,05) razlikujeta v 
povprečjih za lastnosti: 
- dolžina koška: vzorci čebel z Dolenjske imajo od 0,0266 mm do 0,0782 mm 
daljše koške od vzorcev z Gorenjske 
- dolžina pete: vzorci čebel z Dolenjske imajo od 0,00920 mm do 0,0541 mm 
daljše pete od vzorcev z Gorenjske 
- dolžina noge: vzorci čebel z Dolenjske imajo od 0,0388 mm do 0,152 mm daljše 
zadnje noge od vzorcev z Gorenjske 
- radialna razdalja: vzorci čebel z Dolenjske imajo  od 0,0614 mm do 0,0193 mm 
manjšo radialno razdaljo od vzorcev z Gorenjske 
- kot D7: vzorci čebel z Dolenjske imajo od 0,104 do 2,047 stopinj večje kote od 
vzorcev z Gorenjske 
- kot G18: vzorci čebel z Dolenjske imajo od 2,631 do 0,385 stopinj manjše kote 
od vzorcev z Gorenjske 
- kot K19: vzorci čebel z Dolenjske imajo od 2,641 do 1,012 stopinj manjše kote 
od vzorcev čebel z Gorenjske 
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4.1.2 Primerjava morfoloških lastnosti med vsemi skupinami vzorcev 
4.1.2.1 Enosmerna analiza variance merjenih morfoloških lastnosti med skupinami 
Skupine se med seboj statistično značilno razlikujejo za večino morfoloških lastnosti 
(Preglednica 17). Meritve smo naredili za 24 lastnosti na nogah, krilih in rilčku. Razlike so 
bile najdene pri 17 lastnostih. Podrobni rezultati meritev morfoloških lastnosti za posamezne 
družine se nahajajo v Prilogi A. 
 














5,799 5,669 5,418 6,048 5,688 * 
Dolžina golenice 
prve noge [mm] 
1,797 1,798 1,771 1,866 1,831 *** 
Površina koška 
[mm2] 
2,339 2,339 2,356 2,436 2,440 *** 
Širina koška [mm] 1,125 1,121 1,144 1,162 1,152 *** 
Dolžina koška 
[mm] 
3,130 3,077 3,107 3,219 3,168 *** 
Dolžina pete [mm] 2,081 2,050 2,033 2,073 2,060 ** 
Dolžina stegna 
[mm] 
2,619 2,610 2,615 2,626 2,615 H0 
Dolžina zadnje 
noge [mm] 
7,832 7,737 7,749 7,919 7,848 *** 
Kubitalni indeks 2,719 2,809 2,707 2,810 2,947 H0 
Radialna razdalja 
[mm] 
3,306 3,347 3,308 3,293 3,272 *** 
Dolžina prednjega 
krila [mm] 
9,326 9,359 9,360 9,560 9,597 *** 
Širina prednjega 
krila [mm] 
3,166 3,172 3,154 3,192 3,245 *** 
Površina prednjega 
krila [mm2] 
14,767 14,847 14,730 15,250 15,578 *** 
Kot A4 [°] 27,518 28,083 29,160 28,899 30,026 *** 
Kot B4 [°] 111,849 11,639 110,440 109,200 105,899 *** 
Kot D7 [°] 98,009 96,933 97,509 96,157 95,882 ** 
Kot E9 [°] 22,822 22,803 23,117 22,612 23,315 H0 
Kot G18 [°] 94,981 96,488 94,239 94,322 94,218 *** 
Kot J10 [°] 53,086 53,789 52,119 54,158 52,165 H0 
Kot J16 [°] 100,985 101,242 99,497 99,427 98,470 ** 
Kot K19 [°] 79,453 81,279 80,113 80,001 79,369 *** 
Kot L13 [°] 13,091 13,211 12,693 13,297 12,053 *** 
Kot N23 [°] 97,087 96,233 96,827 97,162 95,791 H0 
Kot O26 [°] 37,564 37,794 36,513 39,490 35,712 H0 
V Preglednici 17 p pomeni statistično značilnost razlik med skupinami za posamezno lastnost. H0 ni statistično 




Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020 
39 
 
Med skupinami ni statistično značilnih razlik pri naslednjih morfoloških lastnostih: 
- dolžina stegna 
- kubitalni indeks 
- kot E9 
- kot J10 
- kot N23 
- kot O26 
 
Za druge lastnosti najdemo statistično značilne razlike med skupinami: 
- dolžina rilčka 
- dolžina golenice prve noge 
- površina koška 
- širina koška 
- dolžina koška 
- dolžina pete 
- dolžina zadnje noge 
- radialna razdalja 
- dolžina prednjega krila 
- širina prednjega krila 
- površina prednjega krila 
- kot A4 
- kot B4 
- kot D7 
- kot G18 
- kot J16 
- kot K19 
- kot L13 
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4.1.2.2 Primerjava srednjih vrednosti morfoloških lastnosti med skupinami  
Primerjavo povprečnih vrednosti merjenih morfoloških lastnosti med skupinami 
(vGorenjska, vDolenjska, dDolenjska, dGorenjska, dTominsko) smo opravili z enosmerno 
analizo variance s Tukeyevim testom. 
 
Skupine se med seboj najbolj razlikujejo v dolžini rilčka, dolžini golenice prve noge, dolžini 
koška, dolžini pete in dolžini zadnje noge. Statistično značilnih razlik ni za kubitalni indeks. 
Opazimo tudi razlikovanja, za katere je lahko vzrok  izvor vzorcev (vzrejevalci: dGorenjska, 
dTolminsko in lokalni vzorci: dDolenjska, vDolenjska, vGorenjska). Te razlike opazimo pri 
lastnostih površina koška, dolžina krila in površina krila. 
Dolžina rilčka 
Na Sliki 12 so predstavljeni rezultati primerjave srednjih vrednosti dolžin rilčka med 
skupinami s Tukeyevim testom in vizualizirani z grafom okvirjev z ročaji (box plot) (tako 
so tudi predstavljene razlike med skupinami za ostale lastnosti). Statistične razlike so 
prikazane z različnimi barvami in črkami. Različne črke, ki so navedene nad skupinami 
pomenijo značilno razliko v srednjih vrednostih, p < 0,05. Če si skupine delijo isto črko 
pomeni, da ni značilnih razlik med njimi. Pike v sredini okvirjev z ročaji in vrednosti nad 




Slika 12: Okvirji z ročaji za dolžine rilčkov 
 
Skupina dodatnih vzorcev dGorenjska ima najdaljšo povprečno dolžino rilčka. Najkrajšo 
povprečno dolžino rilčka pa ima skupina dopolnilnih vzorcev dDolenjska. Ti dve skupini se 
statistično značilno razlikujeta med seboj. Nimata pa značilnih razlik z ostalimi tremi 
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Dolžina golenice prve noge 
V poprečjih dolžin golenic prvih nog (Slika 13) vidimo, da se skupine razlikujejo med seboj. 




Slika 13: Okvirji z ročaji za dolžine golenic 
 
V povprečjih dolžin golenice prve noge se statistično med seboj najbolj razlikujeta skupini 
dGorenjska z najdaljšo povprečno dolžino in dDolenjska z najkrajšo. Razlike so še med 
skupino dGorenjska v primerjavi z dDolenjska, vDolenjska in vGorenjska, ter med 
skupinama dDolenjska in dTolminsko. 
Površina koška 
V površini koška se skupine vzorcev v statistično značilnih razlikah ločijo na dva dela. 
Največje površine koškev imata skupini vzorcev pridobljeni od vzrejevalcev (dGorenjska in 
dTolminsko) in se značilno razlikujeta od ostalih skupin, med katemi pa ni značilnih razlik 




Slika 14: Okvirji z ročaji za površine koška 
 
Največjo površino imata skupini dGorenjska in dTolminsko. Najmanjšo površino koška 
imata skupini vDolenjska in vGorenjska. Skupini dGorenjska in dTolminsko imata tudi 
nekoliko manjšo variabilnost površin kot ostale tri skupine. 
 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   




V dolžini koška je med skupinami prisotna velika variabilnost. Na Sliki 15 vidimo največje 
razlikovanje v dolžinah koška med skupinama dGorenjska z najdaljšimi in vGorenjska z 
najkrajšimi koški. Razlike s skupino dGorenjska so še s skupinama vDolenjska in 
dDolenjska. Razlike so med skupinami dTolminsko, vDolenjska,  dDolenjska in vGorenjska. 
Podobne pa so si skupine: vGorenjska z dDolenjska, ter vDolenjska z dDolenjska, 




Slika 15: Okvirji z ročaji za dolžine koškov 
Širina koška 
Povprečno največjo širino koška (Slika 16) imajo vzorci iz skupine dGorenjska, najmanjšo 
pa ima skupina vGorenjska. 
 
 
Slika 16: Okvirji z ročaji za širine koškov 
Pri širini koška se ločijo skupine vzorcev na dva dela. Prvi del s skupinami dGorenjska, 
dTolminsko in dDolenjska, ki imajo statistično značilno večjo širino koška od skupin 
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Na grafu (Slika 17) vidimo, da ni razlik med skupinami dGorenjska, dTolminsko in 
vGorenjska. Najdaljše povprečje pet ima skupina vDolenjska in se značilno razlikuje od 
skupine dDolenjska z najkrajšim povprečjem dolžin pet. Obe skupini vDolenjska in 




Slika 17: Okvirji z ročaji za dolžine pet 
Dolžina zadnje noge 
V dolžini nog se pojavi precejšnja variabilnost med skupinami vzorcev (Slika 18). 
Variabilnost gre na račun razlik v dolžinah koška (Slika 15) in pete (Slika 17). Pri stegnu se 




Slika 18: Okvirji z ročaji za dolžine nog skupin 
 
Med seboj se najbolj razlikujeta skupini dGorenjska z najdaljšo povprečno dolžino noge in 
vGorenjska z najkrajšo povprečno dolžino. Skupina dGorenjska se razlikuje še od skupine 
dDolenjska. Jasno razliko vidimo tudi pri skupini vGorenjska v primerjavi s skupinami 
dGorenjska, dTolminsko in vDolenjska. Razlik ni med skupinami dGorenjska, dTolminsko 
in vDolenjska, in med skupino dDolenjska s dTomninsko in vDolenjska, ter med skupinama 
dDolenjska in vGorenjska tudi ni razlik v dolžini zadnjih nog. 
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V radialni razdalji izstopa samo skupina vGorenjska z najdaljšo razdaljo (Slika 19) in se 
značilno razlikuje od drugih skupin. Med drugimi skupinami ni značilnih razlik. Najmanjše 




Slika 19: Okvirji z ročaji za radialne razdalje 
Dolžina krila 
Pri dolžini krila se skupine vzorcev ločijo na dva dela (Slika 20). Skupini dGorenjska in 
dTolminsko se značilno razlikujeta od skupin dDolenjska, vDolenjska in vGorenjska. 
Najdaljšo povprečno dolžino krila ima skupina vzorcev dTolminsko. Najkrajšo povprečno 




Slika 20: Okvirji z ročaji za dolžine kril skupin 
Širina krila 
Pri širini krila ni velike variabilnosti med skupinami (Slika 21). V svojem povprečju 
statistično značilno izstopa samo skupina vzorcev dTolminsko, ki ima tudi največjo 
povprečno širino kril. Med ostalimi skupinami ni značilnih razlik. Najmanjšo povprečno 
površino kril ima skupina dDolenjska. 
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Slika 21: Okvirji z ročaji za širine kril skupin 
Površina krila 
V površini krila se skupine vzorcev ločijo na dva dela (Slika 22). Skupini dGorenjska in 
dTolminsko se značilno razlikujeta od skupin dDolenjska, vDolenjska in vGorenjska. 
Največjo povprečno površino kril ima skupina vzorcev dTolminsko, kar je rezultat največje 
povprečne širine kril med skupinami vzorcev (Slika 21). Najmanjšo povprečno površino kril 
ima skupina dDolenjska. Skupini dGorenjska in dTolminsko imata tudi nekoliko manjšo 




Slika 22: Okvirji z ročaji za površine kril skupin 
Kubitalni indeks 
 
Pri kubitalnem indeksu ni bilo statistično značilnih razlik med skupinami vzorcev (Slika 23). 
Največji povprečni kubitalni indeks ima skupina dTolminsko, najmanjšega pa skupina 
dDolenjska. Skupina dTolminsko ima najmanjšo distribucijo meritev kubitalnega indeksa. 
Druge skupine imajo med seboj primerljivo distibucijo meritev.  
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Slika 23: Okvirji z ročaji za kubitalne indekse skupin 
 
Iz meritev kubitalnega indeksa smo izrisali graf frekvenčne porazdelitve vseh vzorcev (n = 
231) po razredih širine 0,2 (Slika 24). Pojavi se en sam vrh. Slovenska populacija ima 




Slika 24: Graf frekvenčne porazdelitve vseh izmerjenih vrednosti kubitalnega indeksa po razredih velikosti 
0,2  
 
Večina (73,16 %) vzorcev se nahaja med razredoma 2,4 in 3,2. Sam vrh krivulje se nahaja 
pri vrednostih 2,8 – 3,0 in zajame 35,93 % vzorcev. 17,75 % vzorcev zavzema vrednosti 
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4.1.2.3 Koti  
Statistično značilne razlike srednjih vrednosti kotov med skupinami so pri kotih: A4, B4, 




Slika 25: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot A4 
 
Na Sliki 25 ima največji razpon kota A4 skupina dTolminsko, najmanjšega pa skupina 
vDolenjska. Skupina dTolminsko se značilno razlikuje tudi od vGorenjska. V kotu A4 sta si 





Slika 26: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot B4 
 
Na Sliki 26 vidimo, da ima največjo povprečno vrednost kota B4 skupina vDolenjska in 
najmanjšo skupina dTolminsko. Skupina dTolminsko se najbolj razlikuje od skupin 
dDolenjska, vDolenjska in vGorenjska. Te tri skupine pa med seboj nimajo značilnih razlik. 
dGorenjska se tudi ne razlikuje od teh treh skupin. 
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Slika 27: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot D7 
 
Graf na Sliki 27 kaže podobnost med skupinami dDolenjska, dGorenjska, dTolminsko in 
vGorenjska. Skupina vDolenjska se značilno razlikuje od skupin dGorenjska in dTolminsko. 
Ta skupina ima največjo povprečno vrednost kota D7. Najmanjšo povprečno vrednost kota 




Slika 28: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot G18 
 
Z najvišjo povprečno vrednostjo kota G18 na Sliki 28 najbolj izstopi skupina vGorenjska, ki 
je statistično različna od treh skupin: dDolenjska, dGorenjska in dTolminsko. Skupina 
vGorenjska pa se ne razlikuje od skupine vDolenjska. Najmanjšo povprečno vrednost kota 
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Slika 29: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot J16 
 
Na Sliki 29 so razlike kota J16 pri skupini dTolminsko s skupinama vDolenjska, vGorenjska. 
Slednja ima največjo povprečno vrednost kota J16. Najmanjšo povprečno vrednost kota J16 
ima skupina dTolminsko. Skupinama vDolenjska in vGorenjska sta podobni skupini 




Slika 30: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot K19 
 
Pri kotu K19 ima največjo povprečno vrednost (Slika 30) skupina vGorenjska. Od skupine 
vGorenjska se značilno razlikujeta skupini dTolminsko in vDolenjska. Najmanjšo 
povprečno vrednost kota K19 ima skupina dTolminsko. Podobno povprečno vrednost tej 
skupini ima skupina vDolenjska.  
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Slika 31: Prikaz razlik med skupinami vzorcev z okvirji z ročaji za kot L13 
 
Najvišjo povprečno vrednost kota L13 (Slika 31) ima skupina dGorenjska, najmanjšo pa 
dTolminsko in se značilno razlikuje od skupin dGorenjska, vDolenjska in vGorenjska. 
Skupina dTolminsko nima razlike s skupino dDolenjska. Med skupinami dDolenjska, 
dGorenjska, vDolenjska in vGorenjska, ni razlik v velikosti kota L13. 
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4.1.3 Korelacije med morfološkimi lastnostmi 
Najbolj izrazite korelacije so bile med krili in nogami ter njihovimi deli (Preglednica 18). 
Večina teh korelacij je statistično značilnih (α=0,05). Najbolj neizrazite korelacije so pa 
bile med kubitalnim indeksom z ostalimi morfološkimi lastnostmi.  
 
Preglednica 18: Izračunane korelacije med merjenimi morfološkimi lastnosti 
 
 
Opis korelacij med morfološkimi lastnostmi (Preglednica 18): 
- dolžina pete ima pozitivno korelacijo z dolžino noge, dolžino stegna, dolžino koška 
in dolžino golenice prve noge 
- dolžina zadnje noge ima pozitivno korelacijo z dolžino prednjega krila, dolžino 
stegna, površino krila, dolžino koška, širino koška in dolžino golenice prve noge 
- dolžina krila ima pozitivno korelacijo s površino krila, dolžino koška, površino 
koška, širino koška, širino krila 
- dolžina stegna ima pozitivno korelacijo z dolžino koška, površino koška 
- površina krila ima pozitivno korelacijo z dolžino koška, površino koška, širino 
koška in širino krila 
- dolžina rilčka in kubitalni indeks nimata korelacije z nobeno lastnostjo 
- dolžina koška ima pozitivno korelacijo z površino in širino koška 
- površina koška ima pozitivno korelacijo s širino koška, širino krila, širino pete in 
dolžino golenice prve noge 
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Graf na Sliki 32 prikazuje korelacije med dimenzijami različnih delov telesa čebele. To so 
rilček, golenica prve noge, površina koška, dolžina zadnje noge, kubitalni indeks, radialna 




* p < 0,05;  ** p < 0,01; *** p < 0,001 
Slika 32: Graf s korelacijskimi grafikoni med lastnostmi, frekvenčno razporeditvijo podatkov za posamezno 
lastnost in korelacijskimi koeficienti med lastnostmi s statističnimi značilnostmi 
 
Na Sliki 32 vidimo, da so visoki korelacijski koeficienti med lastnostmi nog in kril. Površina 
krila pozitivno korelira z lastnostmi nog: dolžino golenice prve noge, površino koška in 
dolžino zadnje noge. Največjo medsebojno pozitivno korelacijo imata lastnosti dolžina 
zadnje noge in površina koška. Z dolžino noge pozitivno korelirajo še dolžina golenice prve 
noge, dolžina rilčka in površina kila. Površina koška pozitivno korelira z velikostjo golenice 
prve noge in površino kril.  
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4.1.4 Analiza meritev morfoloških lastnosti z metodo glavnih komponent (PCA)  
Analizo smo naredili z naslednjimi štirimi spremenljivkami: 
- dolžina golenice prve noge 
- površina koška 
- dolžina zadnje noge 
- izračunana površina krila 
 
Druge morfološke lastnosti niso ustrezale kriterijem primernosti spremenljivk za analizo 
PCA. 
 
Preglednica 19: Prikaz odstotkov pojasnjene variance po dimenzijah PCA analize 
               Lastna vrednost       Odstotek razloženih varianc    Kumulativa odstotkov razloženih varianc 
Dim.1     2,211                          55,286                                         55,286 
Dim.2     0,807                          20,198                                         75,484 
Dim.3     0,639                          15,989                                         91,473 
Dim.4     0,341                          8,526                                          100,000 
 
V Preglednici 19 so navedeni odstotki pojasnjenih varianc za posamezno dimenzijo. Že s prvo 
in drugo dimenzijo je pojasnjenih 75% variance v podatkih. S tremi dimenzijami pa pojasnimo 
celo  91 % variance v podatkih. 
 
Preglednica 20: Koeficienti korelacij spremenljivk z dimenzijama 1 in 2, ter njihove statistične značilnosti 
Koeficient  
korelacije spremenljivk 




Dimenzija 1 = Velikost  
ekstremitet 
0,845 *** 0,836 *** 0,640 *** 0,621 *** 
Dimenzija 2 = Razmerje 
golenice prve noge in 
površine krila 
  -0,598 *** 0,652 *** 
Dimenzija 3 = Razmerje 
med dolžino noge in 
površina koška z dolžino 
golenice prve noge in 
površino krila 
-0,312 *** -0,365 *** 0,473 *** 0,429 *** 
Korelacija spremenljivk z dimenzijami je za vse statistično značilna, *** p < 0,001 
Preglednica 20 vsebuje korelacijske koeficiente, ki pomenijo koliko vsaka spremenljivka 
oziroma morfološka lastnost korelira oz. je povezana s posamezno dimenzijo. Na osnovi tega 
podatka lahko razberemo v katerih lastnostih se vzorci razlikujejo glede na izbrano dimenzijo 
in to tudi vidimo v legi vzorecev na grafu. 
 
Dimenzijo 1 smo poimenovali Velikost ekstremitet, ker so s to dimenzijo pozitivno korelirane 
vse lastnosti ekstremitet: dolžina noge, površina koškov, dolžina golenice prve noge in 
površina krila. Dimenzijo 2 smo poimenovali  Razmerje dolžine golenice prve noge in 
površine krila. Lastnost dolžina golenice prve noge negativno korelira z dimenzijo 2, lastnost 
površine krila pa pozitivno. Zato govorimo o razmerju teh dveh lastnosti v povezavi z 
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dimenzijo 2. Dimenzijo 3 smo poimenovali Razmerje med dolžino zadnje noge in površino 
koška z dolžino golenice prve noge in površino krila. Lastnosti dolžina zadnje noge in 
površina koška negativno korelirata z dimenzijo 3. Ostali dve lastnosti pa pozitivno. Tako se 
ustvari razmerje med temi štirimi lastnostmi. Ta razmerja in odnose med spremenljivkami 
glede na posamezno dimenzijo smo ponazorili na grafu (Slika 33 in Slika 34). 
 
 
Slika 33: Graf prvih dveh ključnih komponent analize PCA štirih morfoloških lastnosti čebel delavk iz petih 
skupin z elipsami zaupanja (0,95) za srednje vrednosti 
 
Obe dimenziji skupaj razložita 75 % skupne variance podatkov o velikosti delov telesa. 
Dimenzija 1 nosi informacije o lastnosti dolžina noge, površina koškov, dolžina golenice prve 
noge in izračunan površin krila. Dimenzija 2 nosi informacije o variabilnosti  lastnosti dolžina 
golenice prve noge (negativna korelacija) in izračunana površina krila. Skupini vzorcev 
dGorenjska in dTolminsko se med seboj razlikujeta v dolžini golenice prve noge (dGorenjska 
ima daljše golenice) in v površini krila (dTolminsko ima večjo površino krila). V drugih 
lastnostih sta si skupni dokaj podobni. Druge skupine vzorcev (dDolenjska, vDolenjska in 
vGorenjska) tičijo dokaj na kupu. Med seboj se razlikujejo zelo malo. Skupina vDolenjska 
ima izmed teh treh skupin najdaljše noge, največje površine koškov in najdaljše golenice. 
Kaže se pa velika razlika med temi lokalnimi vzorci in vzrejevalcema (dGorenjska in 
dTolminsko). Največje so razlike v dolžini noge, površini koška, dolžini golenice prve noge 
in izračunani površini krila. V teh lastnostih imajo skupine dDolenjska, vDolenjska in 
vGorenjska nižje vrednosti.  
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Slika 34: Graf ključnih komponent 1 in 3 dimenzije PCA štirih morfoloških lastnosti čebel delavk iz petih skupin 
z elipsami zaupanja (0,95) 
 
Dimenzija 3 razloži še dodatnih 16% skupne variance. Dimenzija 3 nosi informacije o 
variabilnosti lastnosti dolžina golenice prve noge, izračunana površina kril, dolžina noge in 
površina koška. Dimenzija 3 ima pozitivno korelacijo za dolžino golenice in izračunano 
površino kril, negativno korelacijo pa za dolžino noge in površino koška. Skupini vzorcev 
dGorenjska in dTolminsko sta še bližje skupaj, kar pomeni, da sta si zelo podobni v dolžini 
nog in površini koškov. Ostale tri skupine vzorcev (dDolenjska, vDolenjska in vGorenjska) 
so si blizu skupaj. Malo izstopata skupini dDolenjska in vGorenjska. Skupina vzorcev 
vGorenjska kaže najkrajše dolžine nog in površine koškov; skupina dDolenjska pa najkrajše 
dolžine golenic in površine kril. 
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4.2 REZULTATI ANALIZE MITOHONDRIJSKE DNK 
Na mitohondrijski DNA smo sekvencirali intergensko regijo tRNKleu-cox2 Apis mellifera 
carnica. V 56 vzorcih smo našli 5 različnih haplotipov mtDNK (Preglednica 22, 23, 24 in 
Slika 35). Dobili smo mitohondrijske haplotipe: C1, C2C, C2D, C2E in C2N. Spodaj je 
Preglednica 21 s polimorfnimi mesti in GenBank (2018) številkami za dobljene haplotipe.  
  




60 bp 103 bp 261 bp 297 bp 396 bp 
C1 FJ824582.1 C T T T C 
C2C FJ824583.1 - T T T C 
C2D FJ824584.1 - T C T T 
C2E FJ824586.1 - - C T T 
C2N GQ433627.1 - T T C C 
 
Preglednica 22: Preglednica dobljenih haplotipov skupin vzorcev vDolenjska in vGorenjska 
Pokrajina Kraj Družina Haplotip 
  D1 C2D 
 Slinovce D2 C1 
vDolenjska  D3 C2E 
  R1 C2E 
 Raka R2 C1 
  R3 C2E 
  B1 C1 
 Bohinj B2 C2C 
vGorenjska  B3 C1 
  K1 C2C 
 Radovljica K2 C2C 
  K3 C2D 
 
Preglednica 23: Preglednica dobljenih haplotipov skupine vzorcev dDolenjska 
Pokrajina Kraj Družina Haplotip 
 Gruča 2 C2E 
  3 C2C 
dDolenjska Slinovce 7 C2C 
  8 C1 
 Vihre 67 C1 
  68 C2E 
 
Preglednica 24: Preglednica dobljenih haplotipov skupin vzorcev dGorenjska in dTolminsko 
Pokrajina Kraj Družina Haplotip 
  BA1 C2C 
dGorenjska Golo brdo, Medvode B17 C2C 
  BU4 C2C 
  J2 C2C 
dTolminsko Rodica, Julijske Alpe J13 C2C 
  J10 C2C 
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Slika 35: Graf deležev prisotnih haplotipov po pokrajinah 
 
V analizo mtDNK smo vključili še dodatnih 32 vzorcev (z Gorenjske in Dolenjske), ki smo 
jih imeli na voljo, da smo dobili boljši splošni pregled prisotnosti haplotipov po pokrajinah in 
državi. Skupini vzorcev vDolenjska in vGorenjska smo obravnavali posebej, ker gre za 
ohranjene lokalne vzorce (Slika 35). Prikazali smo tudi skupno razporeditev haplotipov teh 
dveh skupin v skupini vSlovenija. 
 
Na ravni države ima najvišjo frekvenco (0,342) haplotip C2C. Sledita mu haplotip C2E 
(0,303) in C1 (0,217). V manjšini je haplotip C2D (0,118). Zelo redek pa je haplotip C2N 
(0,020). 
 
Na Gorenjskem prevladuje haplotip C2C (0,550). Sledita mu haplotipa C1 (0,267) in C2D 
(0,133). V manjšini pa je haplotip C2E (0,050). 
 
Na Dolenjskem prevladuje haplotip C2E (0,500), ki je na Gorenjskem v manjšini. Drugi 
najbolj pogosti haplotip je C1 (0,258), katerega frekvenca je zelo podobna frekvenci na 
Gorenjskem. Na Dolenskem je tudi v manjšini haplotip C2D (0,083) in ima manjšo frekvenco 
kot na Gorenjskem. Zelo redek haplotip, ki se pojavlja samo v vzorcu z Dolenjske, je C2N 
haplotip (0,045). 
 
V skupini vzorcev vGorenjska prevladuje haplotip C2C (0,500). Sledi mu haplotip C1 (0,333). 
Najmanj pogost je haplotip C2D (0,167). Ni prisotnega haplotipa C2E. 
 
V skupini vzorcev vDolenjska je najbolj frekventen haplotip C2E (0,500). Ima enako 
frekvenco haplotipa C1 (0,333) kot skupina vGorenjska. V manjšini je haplotip C2D (0,167) 













Slovenija Gorenjska Dolenjska vGorenjska vDolenjska vSlovenija
Deleži haplotipov po pokrajinah
C1 C2C C2E C2D C2N
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Ko obravnavamo skupini teh lokalnih ohranjenih vzorcev (vDolenjska in vGorenjska) skupaj, 
prevladuje haplotip C1 (0,333). Sledita mu haplotipa z enako zastopanostjo C2C (0,250) in 
C2E (0,250). Delež haplotipa C2D (0,167) ostane nespremenjen. 
4.3 REZULTATI ANALIZE MIKROSATELITNIH LOKUSOV 
4.3.1 Osnovna statistika analize mikrosatelitnih lokusov 
Z mikrosatelitnimi označevalci smo analizirali 5 skupin vzorcev z Gorenjske in Dolenjske, v 
katerih je skupno 24 čebeljih družin. Iz vsake družine smo analizirali 8 čebel, skupaj  187 
čebel delavk. Analizirali smo 19 lokusov. 
 
Preglednica 25 prikazuje statistiko mikrosatelitnih lokusov za skupine vzorcev. Analiza je bila 
narejena v Excelovem vtičniku GenAIex. 
 
Preglednica 25: Pregled osnovnih vrednosti analize mikrosatelitnih lokusov 
Povprečne vrednosti vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko 
K 8,368 7,421 7,895 6,211 6,368 
Št. alelov s frekvenco >= 5% 4,053 4,158 3,895 4,316 4,895 
Ae 4,125 4,050 3,662 3,788 3,694 
Št. privatnih alelov 0,684 0,579 0,474 0,211 0,368 
He 0,563 0,593 0,522 0,584 0,618 
Ho 0,558 0,645 0,502 0,640 0,667 
Ho/He 0,991 1,088 0,962 1,096 1,079 
K – število različnih alelov; Ae – Število efektivnih alelov; Št. privatnih alelov – število unikatnih alelov; He – 
pričakovana heterozigotnost; Ho – opazovana heterozigotnost 
 
Najvišje povprečje alelov na lokus ima skupina vzorcev vDolenjska (8,368), najmanjše pa 
skupina dGorenjska (6,211). Najvišjo povprečno efektivno število alelov ima skupina 
dDolenjska (4,051), najmanjšo skupina vGorenjska (3,269). Najmanj nizko frekventnih alelov 
ima skupina vDolenjska, največ pa skupina dGorenjska. Najvišja opazovana heterozigotnost 
se pojavi v skupini dGorenjska 2 (0,667), najmanjša v skupini vGorenjska (0,502). Pri 
pričakovani heterozigotnosti je vzorec enak, najvišja je vskupini dTolminsko (0,618) in 
najnižja v vGorenjska (0,522). Opazovana heterozigotnost je višja od pričakovane, to lahko 
tolmačimo kot znak za prisotnost migracij/introgresije. Ho/He je parameter ravnotežja 
populacije, če je razmerje pod 1 govorimo o inbridingu. Pri vzorcih vDolenjska in vGorenjska 
je razmerje pod 1. Ravno o inbridingu ne moremo govoriti. Lahko pa rečemo, da je odsotna 
migracija/introgresija. To nam potrdi, da čebelarji res niso vnašali čebel od drugod. Največje 
število privatnih alelov ima skupina vDolenjska (0,684) in najmanjše dGorenjska (0,211).  
4.3.1.1 Prikazi osnovnih statistik analize mikrosatelitnih lokusov 
Na Sliki 36 smo na prikazali število različnih alelov za posamezen lokus. Na Sliki 37 smo 
ponazorili informacijsko vrednost za vsak uporabljen lokus. Prikazali smo tudi razliko med 
pričakovano in opazovano heterozigotnostjo na Sliki 39. 
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Slika 36: Graf število alelov na lokus 
 
Z analizo našega materiala smo ugotovili, da največ alelov posedujejo lokusi Ap53 (28), A29 
(25), Ap36 (17) in A107 (16), najmanj pa lokus Ap273 (4). V drugih populacijah, bi bilo 




Slika 37: PIC – informacijska vrednost polimorfizma lokusov iz našega materiala 
 
Najvišje vrednosti PIC imajo lokusi Ap53 (0,941), A29 (0,938), A107 (0,897) in Ap33 
(0,862). Paál in sod. (2013) navajajo, da lokusi, ki imajo manj kot 5 alelov in imajo PIC 
vrednost manjšo od 0,5 niso dovolj informativni markerji in jih načeloma ne uporabimo v 
analizah. Po teh dveh kriterijih bi lahko iz analize izključili naslednje lokuse: Ap273, A14, 
Ac306, A88, Ap289, Ap66. V Preglednici 26 so predstavljeni odstotki prispevka vsakega 
lokusa k celotni informativnosti. Z rumeno barvo so označeni lokusi, katere smo jih izključili 
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Slika 38: Prikaz koliko % prispeva vsak lokus k celokupni informativnosti lokusov 
 
Če se odpovemo 6 lokusom (Ap273, A14, Ac306, A88, Ap289, Ap66) izgubimo 13,81% 

















Lokus PIC % prispevka 





Kumulativa % prispevkov 
+ vsota % prispevkov 
lokusov, ki jih naj bi izločili 
Ap53 0,941 8,45 8,45 8,45 
A29 0,938 8,42 16,88 16,88 
A107 0,897 8,06 24,93 24,93 
Ap33 0,862 7,74 32,67 32,67 
A43 0,787 7,07 39,74 39,74 
A79 0,781 7,01 46,76 46,76 
Ap43 0,724 6,50 53,26 53,26 
A7 0,718 6,45 59,71 59,71 
A24 0,701 6,30 66,01 66,01 
Ap36 0,625 5,61 71,62 71,62 
Ap226 0,581 5,22 76,84 76,84 
A28 0,53 4,76 81,60 81,60 
A113 0,511 4,59 86,19 86,19 
A88 0,418 3,75 89,94  
Ap66 0,416 3,74 93,68 Vsota % prispevkov  
A14 0,252 2,26 95,94 izločenih lokusov =  
Ap289 0,205 1,84 97,78 13,81 % 
Ac306 0,184 1,65 99,43  
Ap273 0,063 0,57 100,00 100,00 
  100,00   
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Slika 39: Razlika med pričakovano in opaženo heterozigotnostjo po lokusih 
 
Največja odstopanja so na lokusih A43, Ap66, kjer je več homozigotov od pričakovanih.  
Več heterozigotov od pričakovanih pa je na lokusih A113 in Ap226. Večje število 
homozigotov je lahko posledica ničlih alelov (prisotna mutacija v ohranjeni regiji enega od 
alelov) ali homoplazije (enake dolžine alelov, čeprav so si po izvoru različni). Izpad 




Slika 40: Lokusi na katerih se pojavi prebitek homozigotov 
 
Prebitek homozigotov se specifično pojavi pri lokusu A43 (Slika 40) za čebele vDolenjska in 
vGorenjska. Prebitek homozigotov se pojavi tudi pri skupini dGorenjska na lokusu Ap53 in 


















He - Ho večje število homozigotov po lokusih
vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko
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4.3.2 Določitev minimalnega števila lokusov potrebnih za določitev večine genotipov v 
vzorcu z R skripto AMaCAID (Caroli in sod., 2011) 
Ta skripta določi minimalno število lokusov potrebnih za določevanje genotipov. Set lokusov 
s katerimi določimo največ različnih genotipov pri naših vzorcih je: A107, A29, Ap33, Ap53. 
Ti lokusi imajo tudi veliko število alelov in visoko PIC vrednost (Slika 36 in 37). 
 
Vseh vzorcev, za katere smo opravili analizo MS je 187, od tega jih je 112 popolnih (so vsi 
podatki za vse lokuse). 
 
Preverili smo s katerimi lokusi lahko določimo vseh 112 popolnih genotipov. To so lokusi  
A107, A29, Ap33, Ap53. Dobili smo rezultat 1 čebela je 1 genotip. 
 
Če za izračun uporabimo vse vzorce (187), kjer na vzorcih manjka kakšen podatek za lokus, 
dobimo rezultat, da vse (100%) genotipe določimo z naslednjimi lokusi A107, A79, Ac306 in 




Slika 41: Graf kot rezultat izračuna skripte AMaCAID. 
Prikazuje s kolikomi lokusi določimo vse genotipe v naših vzorcih. 
 
Lahko bi šli še računati s katerimi lokusi genotipiziramo samo nepopolne vzorce (manjkajo 























Maksimalno število določenih genotipov glede 
na uporabo števila lokusov
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4.3.3 Grafi alelnih frekvenc 
Z grafi frekvenc alelov za izbrane lokuse (A107, A29, Ap33 in Ap53) smo želeli prikazati 
razliko v frekvencah alelov med skupinami in s tem tudi alelno strukturo posamezne skupine 
(Slika 42, 43, 44  in 45). Grafi alelnih frekvenc za ostale lokuse pa so v Prilogi D. 
 
4.3.3.1 Lokus A107 
 
Slika 42: Frekvence alelov po skupinah za lokus A107 
 
Lokus A107 ima 16 alelov od dolžine 150 do 180. Opazovana heterozigotnost je 0,896, 
pričakovana pa 0,907. PIC vrednost je 0,897. vDolenjska ima največjo frekvenco alela 164 
(0,179), vGorenjska alela 162 (0,227), dDolenjska 172 (0,200), dGorenjska 162 in 172 (0,146) 








vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko
Lokus A107
150 152 154 156 158 160 162 164
166 168 170 172 174 176 178 180
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4.3.3.2 Lokus A29 
 
 
Slika 43: Frekvence alelov po skupinah za lokus A29 
 
Lokus A29 ima 25 alelov od dolžine 138 do 190. Opazovana heterozigotnost je 0,913, 
pričakovana pa 0,944. PIC vrednost je 0,938. vDolenjska ima največjo frekvenco alela 156 
(0,170), vGorenjska alela 154 (0,250), dDolenjska 148 (0,116), dGorenjska 146 (0,222) in 








vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska 1 dGorenjska 2
Lokus A29
138 142 144 146 148 150 152 154 156 158 160 162 164
166 168 170 172 174 176 178 180 182 184 186 190
 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020 
65 
 
4.3.3.3 Lokus Ap33 
 
Slika 44: Frekvence alelov po skupinah za lokus Ap33 
 
Lokus Ap33 ima 13 alelov od dolžine 225 do 249. Opazovana heterozigotnost je 0,885, 
pričakovana pa 0,877. PIC vrednost je 0,862. vDolenjska ima največjo frekvenco alela 237 
(0,318), vGorenjska alela 243 (0,163), dDolenjska 239 (0,291), dGorenjska 239 (0,219) in 













vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska 1 dGorenjska 2
Lokus Ap33
225 227 229 231 233 235 237 239 241 243 245 247 249
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4.3.3.4 Lokus Ap53 
 
Slika 45: Frekvence alelov po skupinah za lokus Ap53 
 
Lokus Ap53 ima 28 alelov od dolžine 261 do 329. Opazovana heterozigotnost je 0,911, 
pričakovana pa 0,947. PIC vrednost je 0,941. vDolenjska ima največjo frekvenco alela 293 
(0,111), vGorenjska alela 279 (0,128), dDolenjska 287 (0,135), dGorenjska 281 (0,214) in 
dTolminsko alela 289 (0,289). 
 
 







vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska 1 dGorenjska 2
Lokus Ap53
261 263 265 267 269 271 273 275 277 279
281 283 285 287 289 291 293 295 297 299









vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko
Frekvenca različnih alelov po posameznih podpopulacijah za 
lokus Ap53
261 263 265 267 269 271 273 275 277 279 281 283 285 287
289 291 293 295 297 299 301 303 305 309 313 315 317 329
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Preglednica 27: Število alelov na lokusu Ap53 v vsaki skupini vzorcev 
Lokus Ap53 vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko 
Število 
različnih alelov 
23 18 20 12 10 
Število 
odsotnih alelov 
5 10 8 16 18 
 
Največje število alelov za lokus Ap53 ima skupina vDolenjska, nato skupina vGorenjska  
(Slika 46). Najmanjše število različnih alelov za lokus imata skupini dGorenska in 
dTolmninsko. Ta razlika kaže, da so starejše populacije bolj heterogene/pestre na tem lokusu 
kot pa populacije pod vplivom usmerjene vzreje, kjer se nekateri aleli izgubljajo, drugi pa 
fiksirajo. 
 
Preglednica 28: Preglednica frekvenc alelov za lokus Ap53 
Ap53 vDolenjska  dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko 
261 0,056 0,014 0,000 0,000 0,000 
263 0,067 0,000 0,011 0,024 0,000 
265 0,033 0,014 0,032 0,000 0,000 
267 0,089 0,000 0,000 0,000 0,079 
269 0,000 0,000 0,000 0,000 0,105 
271 0,011 0,000 0,074 0,024 0,000 
273 0,000 0,014 0,000 0,000 0,000 
275 0,022 0,095 0,000 0,000 0,026 
277 0,033 0,108 0,021 0,024 0,053 
279 0,000 0,081 0,128 0,190 0,000 
281 0,000 0,068 0,064 0,214 0,158 
283 0,056 0,027 0,032 0,000 0,026 
285 0,067 0,108 0,053 0,095 0,053 
287 0,089 0,135 0,106 0,119 0,132 
289 0,067 0,054 0,000 0,048 0,289 
291 0,022 0,041 0,043 0,071 0,079 
293 0,111 0,014 0,021 0,143 0,000 
295 0,033 0,095 0,117 0,024 0,000 
297 0,033 0,027 0,064 0,000 0,000 
299 0,000 0,027 0,117 0,000 0,000 
301 0,022 0,000 0,021 0,000 0,000 
303 0,056 0,000 0,032 0,000 0,000 
305 0,011 0,054 0,032 0,000 0,000 
309 0,011 0,027 0,011 0,024 0,000 
313 0,011 0,000 0,000 0,000 0,000 
315 0,011 0,000 0,000 0,000 0,000 
317 0,056 0,000 0,011 0,000 0,000 
329 0,033 0,000 0,011 0,000 0,000 
 
Z rdečo so označeni odsotni aleli na lokusu Ap53 (Preglednica 28). Število odsotnih alelov je 
večje pri skupinah dGorenjska in dTolminsko, kar kaže na zmanjšanje pestrosti alelov zaradi 
vpliva selekcije.  
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4.3.4 Privatni aleli  
V Preglednici 29 smo zbrali kateri privatni aleli in v kolikšni frekvenci se pojavljajo v 
skupinah za izbran set lokusov. Največ privatnih alelov za izbran set lokusov (A107, A29, 
Ap33, Ap 53) imata skupini vDolenjska in dDolenjska. Najmanj privatnih alelov za izbrane 
lokuse pa ima skupina dTolminsko. Najvišjo frekvenco določenega privatnega alela ima 
skupina dGorenjska na lokusu A107 za alel 150. Najnižja frekvenca določenega alela se pojavi 
v skupini vDolenjska na lokusu Ap53 pri alelih 313 in 315. 
 
Preglednica 29: Seznam alelov, ki se pojavljajo samo v eni populaciji 
Populacija Lokus Alel Frekvenca 
vDolenjska A107 152 0,012  
 Ap53 313 0,011 
 Ap53 315 0,011 
dDolenjska A107 180 0,025 
 A29 184 0,023 
 Ap53 273 0,014 
vGorenjska A29 138 0,021 
 Ap33 227 0,023 
dGorenjska A107 150 0,125 
 A29 190 0,028 
dTolminsko Ap53 269 0,105 
4.3.5 Molekularna varianca in fiksacijski indeksi 
Največji delež (84 %) molekularne variance se pojavi znotraj osebov (Slika 47). Molekularna 
varianca znotraj osebkov pomeni kolikšen je delež različnih spremenljivk samo znotraj osebka 
glede na vso 100 % varianco. Varianca med osebki pomeni kolikšen je odklon o povprečja  
spremenljivk med osebki (9 %). In varianca med populacijami pomeni kolikšna je razlika med 
populacijami glede na povprečje spremenljivk populacij (7 %).  
 
 
Slika 47: Graf deležev molekularne variance znotraj osebkov, med osebki in populacijami 
 
S fiksacijskimi  indeksi ugotavljamo, če so v populaciji prisotne strukture. Izračunali smo 
fiksacijske indekse med vsemi skupinami in koeficient povezanosti gamet v subpopulaciji z 
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Preglednica 30: Skupni fiksacijski indeksi 
Lokus Fis Fit Fst 
A107 -0,041 0,006 0,045 
A113 -0,217 -0,150 0,055 
A14 -0,010 0,024 0,033 
A24 -0,114 0,005 0,107 
A28 -0,283 -0,123 0,124 
A29 -0,023 0,028 0,050 
A43 -0,005 0,136 0,140 
A7 0,034 0,062 0,029 
A79 -0,060 -0,019 0,038 
A88 -0,089 -0,029 0,054 
Ac306 -0,100 -0,074 0,024 
Ap226 -0,167 -0,112 0,047 
Ap273 0,248 0,280 0,043 
Ap289 0,057 0,105 0,051 
Ap33 -0,060 -0,016 0,042 
Ap36 -0,010 0,054 0,064 
Ap43 -0,010 0,050 0,060 
Ap53 0,026 0,068 0,043 
Ap66 0,230 0,320 0,117 
Povprečje -0,032 0,032 0,062 
Standardna napaka 0,029 0,028 0,008 
Koeficiento parjenja v sorodstvu (Fis), celokupni koeficient inbridinga osebka s celotno populacijo (Fit), ter 
koeficient povezanosti gamet v subpopulaciji z gametami, ki so prisotne v celotni populaciji (Fst). 
 
Koeficient Fis je negativen oz. blizu  nič. Osebki med populacijami so  sorodni, kot bi 
pričakovali po modelu naključnega parjenja. Le dva lokusa izstopata v višji pozitivni Fis 
vrednosti (Ap273 in Ap66). Na lokusih Ap273 in Ap66 je prisotna manjša alelna variabilnost 
in večje število homozigotov. Koeficient Fit je pozitiven oz. skoraj nič. Predstavlja celokupni 
koeficient inbridinga na ravni osebka znotraj celotne populacije. Zaznati je nekaj povezanosti 
osebkov znotraj populacije. Koeficient Fst je pozitiven oz. skoraj nič. Fst je mera za 
populacijske podstrukture in je najbolj uporaben za ugotavljanje celotne genetske divergence 
med podpopulacijami. Fst lokusa je izračunan na osnovi variance alelnih frekvenc med 
populacijami. Vrednosti se gibljejo med 0 in 1. Vrednost nič pomeni popolno panmiksijo, da 
se dve populaciji križata brez omejitev. Vrednost ena pomeni, da  genetsko variabilnost lahko 
razložimoa s populacijsko strukturo in da si  populaciji ne delita zaznavnega dela genetske 
variance. 
 
Okvirni rangi vrednosti Fst in pomen: 
- 0,0 – 0,05 se lahko šteje kot majhna genetska diferenciacija  
- 0,05 – 0,15 kaže na zmerno genetsko diferenciacijo 
- 0,15 – 0,25 je znak za veliko genetsko diferenciacijo  
- vrednost Fst nad 0,25 je znak zelo velike genetske diferenciacije 
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Preglednica 31: Fst vrednosti med skupinami in pripadajoče p vrednosti. 
 vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko 
vDolenjska 0,000 0,001 0,001 0,001 0,001 
dDolenjska 0,052 0,000 0,001 0,001 0,001 
vGorenjska 0,032 0,085 0,000 0,001 0,001 
dGorenjska 0,069 0,055 0,105 0,000 0,001 
dTolminsko 0,075 0,071 0,111 0,034 0,000 
 
Razlike med skupinami so majhne, a statistično značilne. Med seboj se najbolj razlikujeta 
populaciji vGorenjska in dTolminsko (0,111), najmanj pa vGorenjska in vDolenjska (0,032). 
4.3.6 Analiza mikrosatelitnih lokusov z analizo glavnih komponent (PCA) 
V R programu (paket adegenet) smo naredili analizo glavnih komponent na osnovi 19 
mikrosatelitnih lokusov. Spodaj so grafi rezultatov PCA analize mikrosatelitnih lokusov 
(Slika 48 in 49). 
 
 
Slika 48: Graf 1. in 2. dimenzije PCA analize mikrosatelitnih lokusov 
 
Skupine se ločijo med seboj in nekatere se prekrivajo. A ko obrnemo pogled na osi 1 in 3 se 
razločujejo. Skupine se na grafu generalno ločijo na 2 dela. V en del padejo skupaj vzorci 
dGorenjska, dTolminsko in dDolenjska. V drugega vGorenjska in vDolenjska. Ti dve skupini 
se med sabo ne dotikata. Skupine se pa dotikajo znotraj teh dveh delov. Pozicija vzorcev 
dDolenjska kaže, da ima podobnosti s skupinama dGorenjska in dTolminsko. Sigurno več kot 
z skupinama vzorcev vGorenjska in vDolenjska. Skupini vzorcev vDolenjska in vGorenjska 
imata neke skupne elemente, hkrati pa se lepo ločita v drugih elementih. Grafa PCA analize 
mikrosatelitov sovpadata z Fst rezultati razlik. 
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Slika 49: Graf 1. in 3. dimenzije PCA analize mikrosatelitnih lokusov 
4.3.7 Analiza mikrosatelitnih lokusov z diskriminantno analizo glavnih komponent 
(DAPC) 
Da bi lahko imeli tudi informacije o variabilnosti znotraj populacij, smo uporabili DAPC 
analizo (Slika 50). Analiza DAPC optimizira uporabo informacij variabilnosti med skupinami 
in znotraj skupin. Namen metode je zagotoviti učinkovit opis genetskih klastrov z nekaj 
umetnimi spremenljivkami. Te so ustvarjene kot linearna kombinacija originalnih 
spremenljivk (alelov), ki imajo največjo varianco med skupinami in najmanjšo varianco 
znotraj skupin. DAPC analiza lahko tudi določi verjetnost pripadnosti različnim skupinam za 





Slika 50: DAPC graf 
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DAPC graf (Slika 50) prikazuje podobno situacijo kot PCA graf (Slika 48), le z drugimi 




Slika 51: Graf analize pripadnosti k skupinam 
 
Graf analize pripadnosti k skupinam (Slika 51), kaže na nekaj mešanja med skupinama 
vGorenjska in vDolenjska. Skupina dDolenjska zgleda dokaj homogena. Največ prekrivanja 
in kombiniranja je med dGorenjska in dTolminsko (izmenjava materiala med vzrejevalcema). 
V glavnem se populacije še kar lepo združijo v barvne skupine, kar kaže na določeno genetsko 
diferenciacijo med skupinami. 
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4.3.8 Rezultat določitve populacijskih struktur s programom STRUCTURE  
S programom STRUCTURE s pomočjo različnih matematičnih simulacij določimo obstoj 
podpopulacijskih struktur v populacijah. S formulo po Evanno in sod. (2005) s pomočjo 
programske opreme CLUMPAK določimo najverjetnejše število populacijskih struktur (K) 
(Slika 52). STRUCTURE prikaže rezultate v obliki grafov na podoben način kot je na grafu 
na Sliki 51. Dobljene rezultate analize STRUCTURE s določenim K od 2 do 6 (število 
domnvnih populacijskih struktur) smo vizualizirali z online server programom CLUMPAK in 




Najvišja točka na grafu je naš K = 3, število najverjetneših populacijskuh struktur v naših analiziranih vzorcih. 
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Rezultat analize so frekvence osebkov po razredih in barvni grafi (Slika 53), ki z barvami 






Slika 53: Grafični prikaz analize STRUCTURE 5 skupin vzorcev (N=187) s programom CLUMPAK 
 
K = 2 loči naše skupine vzorcev na 2 dela. Modro: vDolenjska in vGorenjska in oranžno: 
dDolenjska, dGorenjska in dTolminsko. Tu bi lahko rekli, da gre za vpliv različnih kriterijev 
za izbor vzorecv. Skupine čebel iz ohranjenih starih čebelarstev (vDolenjska in vGorenjska) 
se ločijo od drugih skupin vzorcev. 
 
K = 3 je najverjetnješe število populacij, ki ga nam določi izračun. Razporeditev K = 3 je 
podobna našim trem različnim »kvalitetam/kriterijem« vzorcev. Lokalno ohranjeni vzorci 
stari 50 let, lokalno ohranjeni vzorci stari 20 let in moderni vzorci. Najbolj homogena je 
skupina vGorenjska. Verjetno zaradi geografske lege krajev vzorčenja (zaprtost območja). 
Pokaže se povezava skupin vDolenjska in vGorenjska (modra barva v skupini vDolenjska). 
Ta pas je obarval modro vzorce iz Slinovc. Za Slinovce obstaja verjetnost, da je čebelar v 60. 
in 70. kupil kakšno matico pri gorenjskih vzrejevalcih čebel. Oranžna barva se močno pojavlja 
v skupinah vzorcev vDolenjska, dDolenjska, dGorenska in dTolminsko in kaže genetsko 
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povezanost. Homogena obarvana z oranžno je skupina dDolenjska in kaže neko lastno 
strukturo. V skupinah vzorcev dGorenjska in dTolminsko se pojavi še vijolična barva, ki jo je 
v drugih skupinah manj in ju loči od drugih skupin vzorcev.  
 
K = 4 ostaneta skupini vGorenska (modro) in dDolenska (oranžno) homogeno obarvni in 
jasno ločeni od drugih skupin. V skupini vzorcev vDolenska se pojavi še zelena barva kjer je 
bila prej oranžna in tako pokaže lastno strukturo, ki je dokaj heterogena. Pri skupinah 
vzorcev dGorenska in dTominsko ostane obarvanost enaka kot pri grafu K = 3. 
 
Pri K = 5 ostaneta skupini vGorenska (modro) in dDolenska (oranžno) generalno 
nespremenjeni in homogeni. Sprememb tudi ni pri skupini vzorcev vDolenjska. Pri skupinama 
dGorenska in dTolminsko se vključi nova barva in pokriva skoraj polovico obeh skupin.  
Zmanjša se povšina oranžne barve. V skupini vDolenjski je očitna povezanost s skupino 
vGorenjska (modro). Tu se vidijo tiste skupne točke in razlike s PCA grafov (Slika 48 in 49). 
Skupini dGorenjska in dTolmninsko sta tudi prepleteni in genetsko povezani. 
 
Z določitvijo K = 6 se v strukturi ne spremeni kaj dosti. vGorenjska (modro) in dDolenjska 
(oranžno) ostajata precej homogeni. V skupini vzorcev dTolminsko se vključi nova barva 
(roza) in jo loči od skupine dGorenjska. Kar je verjetno prispevek iz soseščine s italjansko 
čebelo. Ker se to pojavi pri precej veliki drobitvi K = 6, je tega verjetno relativno malo. 
Oranžna barva iz vDolenjska izgine s tem pa tudi izgine povezanost s skupino dDolenjska.  
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4.3.9 Filogenetsko drevo in distance 
Filogenetsko drevo nam prikaže distance, odnose in povezanost skupin ali populacij med 
seboj. Spodaj je v R programu izrisano filogenetsko drevo za naše skupine vzorcev (Slika 54). 
Izračunali smo tudi Nei-eve distance (Preglednica 32), ki nam povedo koliko se populacije 





Črta pri drevesu prikazuje razdaljo, ki označuje 1% razlike. 
Slika 54: Neighbour-Joining drevo izračunano v R programu 
 
Med seboj sta si najbolj sorodni skupini vGorenska in vDolenjska. Največja razlika pa je med 
skupinama vGorenjska in dTolminsko. Drevo se razdeli na tri glavne veje. Na eni veji se 
skupaj nahajata skupini vGorenjska in vDolenjska. Na drugi veji se nahaja skupina 
dDolenjska in na tretji veji najdemo skupini dGorenjska in dTolminsko. 
 
Preglednica 32: Nei-ove distance med skupinami izračunane v Excelovem vtičniku GenAIEx 
NEI Distance vDolenjska dDolenjska vGorenjska dGorenjska dTolminsko 
vDolenjska 0,000     
dDolenjska 0,107 0,000    
vGorenjska 0,058 0,148 0,000   
dGorenjska 0,111 0,083 0,147 0,000  
dTolminsko 0,143 0,140 0,180 0,100 0,000 
 
Najbolj so ločeni vzorci vzrejevalcev (dGorenjska in dTolminsko) od vzorcev vGorenjske, 
vDolenjske. Razlike med populacijami so majhne a statistično značilne. Med seboj se najbolj 
razlikujeta populaciji vGorenjska in dTolminsko (0,180), najmanj pa vGorenjska in 
vDolenjska (0,058). Te razlike se lepo vidijo na filogenetskem drevesu (Slika 54). Sumimo, 
da se genetska razdaja med skupinami vzorcev povečuje z razliko v časovni oddaljenosti 
skupin glede na različne kriterije pod katerimi so bili izbrani vzorci. Najbolj se ločijo vzorci 
skupin vDolenjska in vGorenjska, ki so zbranih iz starih čebelarstev od vzorcev skupin 
dGorenjska in dTolminsko, kjer so bili vzorci zbrani od vzrejevalcev matic.
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Primerjava vzorcev čebel s čebelarstev z lastno vzrejo matic skozi daljše časovno obdobje 
omogoča tako zaznavo značilnih razlik v morfoloških znakih, kakor tudi v molekularno 
genetskih markerjih. Rezultati pokažejo morfološke in genetske razlike med skupinami 
vzorcev. Razlike se, še posebaj genetske, niti ne kažejo povezane na regijo kot pa na čas 
oziroma na različne kriterije/kvalitete po katerih so bili zbrani vzorci. To zelo jasno vidimo 
pri analizi struktur populacije. 
5.1 MORFOLOŠKA OPREDELITEV 
5.1.1 Dednostni delež morfoloških lastnosti in njihov učinek 
Pozitivna korelacija med zadnjo nogo in površino krila, z visokim dednostnim deležom 
omogoča hitro adaptacijo na okoljske spremembe (Poklukar, 1992; Poklukar in Kezić, 
1994)). To je razlog, da selekcija lahko hitro spremeni ti dve lastnosti. Za karakterizacijo 
čebel bi torej bile najbolj primerne meritve zadnje noge in krila, ker imata visok dednostni 
delež. Če je to dobro za oceno splošne genetske distance je drugo vprašanje. V kontekstu 
čim bolj neprostranske ocene genetskih distanc med populacijami si želimo selekcijsko 
nevtralne markerje, ker selekcijski pritisk lahko bistveno »pospeši« »evolucijsko uro«.  
Razlike v analiziranih vzorcih po skupinah so bile statistično značilne in jih lahko povežemo 
z gospodarskimi lastnostmi, če obravnavamo površino krila in povšino koška kot znak, ki je 
povezan z donosi medu in cvetnega prahu. Obenem pa lahko ugotavljamo okoljsko 
adaptacijo čebel. Nakrst (2008) tudi navaja nogo kot faktor za odbiro.  
 
5.1.2 Opredelitev meritev morfoloških lastnosti 
5.1.2.1 Rilček 
Na dolžino rilčka vpliva okoliška vegetacija. Daljši rilček je povezan z uspešnim nabiranjem 
nektarja na deteljah. Ta lastnost poseduje visok dednostni delež (Rihar, 2013; Poklukar, 
1990). V Sloveniji naj bi čebele imele daljše rilčke od povprečja za kranjsko sivko, kar je 
posledica vpliva pretekle masovne proizvodnje detelje v Prekmurju in Goričkem (Poklukar, 
1992). Lahko pa je posledica naravne selekcije in pomembnega deleža usnatic in metuljnic 
v paši naše čebele. V primerjavi z ostalimi viri naše meritve niso pokazale, da bi vzorčene 
čebele imele daljše rilčke (Preglednica 33). Verjetno velja le za čebele iz SV Slovenije. V 
naših rezultatih (Slika 12) sta se v dolžini rilčka značilno razlikovali le skupini dGorenjska 
(najdaljši rilčki) in vDolenjska (najkrajši rilčki). Ostale skupine se med seboj niso 
razlikovale. Da je lastnost res genetsko determinirana, bi lahko pokazali s poskusom, kjer bi 
zarod iz populacije s kratkimi rilčki prestavili v okolje, kjer imajo čebele dolge rilčke in 
ugotovili, da imajo priseljene čebele krajše rilčke kot domače čebele. Če ne, gre enostavno 
za močan okoljski efekt. 
 
Porazdelitev naših dobljenih meritev rilčkov ni bila normalna. Za nadaljnjo uporabo meritev, 
smo morali te transformirati. V frekvenčni porazdelitvi sta se pojavila 2 vrhova, med 
katerima je bila razlika vrednosti 1 mm. Ker so bili vzorci iz vseh skupin enakomerno 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020  
78 
 
porazdeljeni v ta dva vrhova (oblaka podatkov), ni šlo za razliko med vzorci, ampak za 
metodološko napako.  
 
Vzroki za pojav napake so: 
- Neprimerna usmrtitev vzorčenih čebel, kar se tiče priprave preparatov rilčkov – rilčki 
niso bili iztegnjeni (morale biti usmrčene v vroči vodi ali hlapih etra, da se ob smrti 
rilček sproži/iztegne). 
- Ko smo pripravljali preparate rilčkov, smo si pomagali z 70 % etanolom, da smo jih 
lahko lažje nanašali na stekelca. Ob tem so se nekateri rilčki napili etanola in niso 
zavzeli dejanske dolžine. 
- Ker rilčki niso bili popolnoma iztegnjeni, smo jih ob nanašanju fizično skušali 
naravnati s pinceto. S tem smo po vsej verjetnosti poškodovali rilčke in s tem vplivali 
na dolžino. 
- Ker rilčki niso bili popolnoma iztegnjeni, merjenje samo ni zagotavljalo zanesljivih 
rezultatov. 
- Kljub napakam v metodologiji smo podatke vključili v analizo, da vsaj približno 
ponazorimo razmerja dolžin rilčkov med skupinami. Ti rezultati so zgolj 
informativne narave in v opozorilo na možnost metodoloških napak. 
5.1.2.2 Površina koška 
Dolžina koška in površina koška imata pozitivno korelacijo na donos medu. Čebele z večjimi 
koški prinesejo signifikantno več cvetnega prahu (Poklukar, 1992). Površina koška je 
povezana z večjimi donosi cvetnega prahu in s tem večje vzreje zalege, posredno pa tudi 
medu. Površina koška lahko služi za kriterij za ugotavljanje adaptiranosti čebel na lokalne 
pašne razmere (Poklukar, 1992). Površina koška naj bi se zmanjševala od juga proti severu 
in proti višji nadmorski višini. Pričakovali bi razlike med skupinama vDolenjska in 
vGorenjska zaradi razlik v legah S – J in nadmorske višine, a jih v naših rezultatih ni. 
Sprememba v geografski širini le v manjši meri vpliva na košek. So drugi lokalni pogoji, ki 
močneje vplivajo na košek. 
 
Naši rezultati kažejo le razlike med čebelami vzrejevalcev in lokalnimi skupinami čebel 
(Slika 14). Vzrejevalci odbirajo čebele na čim manjšo rojivost in čim večje doprinose medu. 
S povečanjem površine koška se zmanjšuje vitalnost družine v obliki zmanjšane rojivosti. 
Čebele z večjo povprečno površino koška manj rojijo. Osnova vzroka so temperaturni pogoji 
v gnezdu v kritičnih obdobjih razvoja družine (prezimovanje, pojav prve zalege, 
spomladansko nihanje temperatur in mraz), ki vplivajo na začetek rojilnega razpoloženja in 
njegovo intenzivnost. Večje noge so povezane z večjo širino ulic. Širina ulice znatno vpliva 
na termoregulacijo gnezda in s tem na spomladanski razvoj in rojilno razpoloženje.  
 
5.1.2.3 Dolžina koška 
Pri razlikah za lastnost dolžine koška lahko vzorčene skupine ločimo na selekcionirane in 
normalne. Vpliv selekcije je opazen. Največji povprečni dolžini imajo čebele od 
vzrejevalcev (dGorenjska in dTolminsko). Lahko bi domnevali, da ima tukaj vpliv tudi lega. 
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Bukovšek, Golo Brdo vzreja v nižjih nadmorskih višinah in ima daljše koške kot Jug, 
Rodica, ki vzreja čebele na višjih nadmorskih višinah. Tudi ostale tri skupine bi lahko 
razporedili po legah. Na jug in sever. Čebele Dolenjskih (vDolenjska) vzorcev imajo daljše  
koške, ker so južneje. Čebele Gorenjskih (vGorenjska) vzorcev imajo krajše koške, vpliv 
severnejše lege. Lega je povezana z določenimi klimatskimi pogoji in s tem je povezana 
termoregulacija čebeljega gnezda. Kar pa vpliva na favorizacijo čebel z okončinami 
določenih dimenzij. Naše dobljene meritve površin koškov so nekoliko večje v primerjavi 
(Preglednica 17) z meritvami Poklukarja (1991) (Preglednica 33). Zgleda okolje favorizira 
čebele z večjimi koški ali pa je le odstopanje zaradi različnih metod merjenja površine. 
Slednje bi bolj držalo, ker imajo Poklukarjevi rezultati nižjo standrardno deviacijo kot naši 
rezultati (Priloga A). 
 
Preglednica 33: Statistika površine golenice zadnje noge čebele delavke na dvanajstih območjih Slovenije v 
letu 1990 (Poklukar, 1991) 
Občine Sr. vred. Var. 
Vzorec 
Maks Min 
Nova Gorica, Tolmin 2,27 0,0347 2,52 2,09 
Koper, Izola, Piran, Sežana, 
Ajdovščina 2,28 0,0482 2,46 1,99 
Jesenice, Radovljica, Šk. 
Loka, Kranj, Tržič 2,30 0,0254 2,43 2,23 
Ilir. Bistrica, Cerknica, 
Postojna, Logatec, Vrhnika 2,27 0,0390 2,39 2,07 
Domžale, Kamnik, 
Grosuplje, ljubljanske 
občine 2,3 0,0288 2,41 2,10 
Kočevje, Črnomelj, Metlika 2,29 0,0450 2,50 2,00 
Ravne, Dravograd, Sl. 
Gradec, Radlje ob Dravi 2,27 0,0353 2,52 2,14 
Šoštanj, Žalec, Celje, Laško, 
Šentjur, Šmarje, Sl. Konjice 2,32 0,0435 2,46 1,96 
Litija, Trebnje, Trbovlje, 
Zagorje, Hrastnik 2,26 0,0285 2,39 2,15 
Novo mesto, Krško, Brežice, 
Sevnica 2,30 0,0347 2,39 2,07 
Sl. Bistrica, Maribor, Lenart, 
Ptuj 2,25 0,0268 2,31 2,07 
Ormož, Ljutomer, Lendava, 
M. Sobota 2,33 0,0361 2,52 2,02 
 
5.1.2.4 Dolžina zadnje noge 
Glede na rezultate dolžin zadnje noge bi lahko sklepali na vpliv okoljske adaptacije. Na 
razlike v dolžini noge vplivata dva njena sestavna dela. To sta košek in peta (Slika 15 in 
Slika 17). V dolžini stegna pa nismo našli razlik med skupinami (Preglednica 17). Tako se 
rezultati dolžine koška se korelativno nanašajo na dolžino zadnje noge (glej prejšnji odstavek 
5.1.2.3). Z dolžino nog je povezana širina ulic v gnezdu (Hailu in Biratu, 2016). Ta širina 
med ulicami vpliva na zračne tokove v gnezdu. Mirujoč zrak je boljši toplotni izolator in ne 
odnaša toplote kot turbolentno gibanje zraka. Čebele potrebujejo ustvariti pogoje, da se bo 
zračni tok gibal laminarno in ne bo odnašal toplote iz gnezda. To je prilagoditev na daljše 
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zime in mrzle pomladi, ko je potrebna boljša termoregulacija panja za uspešno prezimitev 
in razvoj prve zalege (Poklukar, 1992). Kakšne bodo noge, je odvisno kaj okolje najbolj 
favorizira, za to pa je potrebna velika genetska pestrost. 
 
5.1.2.5 Golenica prve noge 
Dolžina golenice je korelirana z dolžino zanjih nog in krila (Preglednica 18, Slika 32). Torej 
je njena dolžina tudi pod vplivom okoljkih faktorjev termoregulacije. V dolžini golenice se 
razlikujejo skupine dDolenjska (najkrajša golnica), vDolenjska in vGorenjska od 
dGorenjska (najdaljša golenica) (Slika 13). V tem primeru bi lahko dolžino golenice povezali 
s termoregulacijo in pojavom rojenja. Skupina dGorenjska je skupina, ki je bila pod vplivom 
odbire čebelarja na nerojlivost. Čebele z daljšimi nogami, naj bi imele večje širine ulic v 
gnezdu in s tem večjo zračnost gnezda in kasnejši pojav rojenja, a tudi manjšo izolativnost 
mirujočega zraka med sati (Poklukar, 1992). 
 
5.1.2.6 Radialna razdalja 
Komentirali bi, da imajo odbrane družine krajšo radialno razdaljo. Značilno drugačno 
radialno razadljo ima samo skupina vGorenjska (Slika 19). Mogoče bi radialno razdaljo 
lahko obravnavali kot pokazatelj okoljske prilagoditve ali znak za ohranjenost stare 
populacije na območju. 
 
5.1.2.7 Površina krila 
Tu ima prste vmes selekcija, tehnologija čebelarjenja ali velikost čebeljih družin. Največje 
površine kril imata skupini od vzrejevalcev dGorenjska in dTolminsko (Slika 22). Ostale 
skupine se med seboj v površini krila ne razlikujejo. Od teh pa ima največjo povprečno 
površino kril skupina vzorcev vGorenjska, kar pa ni v dosledni korelaciji s površino koška 
(Preglednica 18), ki je pri njih najmanjša (Slika 14). Verjetno je na to lastnost vplivalo okolje 
(favorizacija čebel z večjimi krili). Površina krila ima tudi pozitivno korelacijo na prinos 
medu (Poklukar, 1992). 
 
5.1.2.8 Kubitalni indeks in koti 
Uporaba kubitalnega indeksa je preprosta (se enostavno izmeri) in poceni metoda. Kubitalni 
indeks se je iskazal kot manj primerna lastnost za ločevanje med skupinami. To omeni že 
Drev (2003).  
 
V skupinah smo izmerili visok kubitalni indeks. K visokemu kubitalnemu indeksu sta 
vsekakor prispevala vzrejevalca z odbiro na visok kubitalni indeks (Slika 23). Kot tudi v 
celotni populaciji se pojavlja dokaj visok indeks (Slika 24), kar je posledica splošne odbire 
in vzreje čebel na podlagi visokega kubitalnega indeksa. 
 
KI je večji v ostrejših klimatskih pogojih (Poklukar, 1992).  Kubitalni indeks je neznačilno 
negativno koreliran z vsemi deli zadnje noge in površino kril (Poklukar in Kezić, 1994). Da 
je KI res neznačilno negativno koreliran z velikostjo delov nog in površino kril so pokazale 
naše meritve, kjer pri visokem KI ni bilo opaženega zmanjšanja velikosti okončin. Pri 
računanju korelacij med lastnostmi s KI pa smo dobili samo eno negativno in neznačilno 
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korelacijo za lastnost dolžina koška. Edino pozitivno in značilno korelacijo s KI pa smo 
dobili za širino krila (0,1405) (Preglednica 18), kar je verjetno logično, da oblika krila vpliva 
na vrednost KI.  
 
Pri kotih A4, B4, D7, G18, J16, K19 in L13 smo dobili najbolj začilne razlike (Slike 25 – 
31). Drev (2003) navaja, da sta za ločevanje čebel med družinam znotraj rase najbolj 
uporabna kota J16 in K19. 
5.1.3 Korelacije med morfološkimi lastnostmi 
Med velikostmi okončin je pozitivna korelacija (Preglednica 18 in Slika 32). Verjetno zaradi 
skupnega ontogenetskega razvoja okončin v ličinki. Zadnje noge in krila (razen stegna) 
kažejo podobne medsebojne korelacije (Poklukar in Kezić, 1994). Košek kaže bolj izraženo 




5.1.4 Morfološka opredelitev razlik med ohranjenima populacijama čebel z 
Dolenjske in Gorenjske 
Primerjali smo ohranjeni lokalni populaciji z Gorenjske in Dolenjske. Z našimi meritvami 
smo ugotovili značilne razlike pri lastnostih (Preglednica 16): dolžina koška, dolžina pete, 
dolžina noge, radialna razdalja, krilni koti D7, G18 in K19 (Slika 55). 
 
Razlike v dolžini zadnje noge in koška, bi lahko povezali z termoreguativnimi pogoji, ki jih 
morajo čebele zagotavljati, da preživijo na določenem območju. Na termoregulaijo gnezda 
vpliva širina ulic v njem (Poklukar, 1992). Tudi z raziskavo v Etiopiji so prišli do ugotovitve, 
da se širina ulice spreminja z geografsko in klimatsko lego – bolj topla je klima, širše so 
ulice v gnezdu (Hailu in Biratu, 2016). Naravna selekcija favorizira čebele z večjimi koški 
do meje določene z ontogenetkim razvojem in termoregulacijo v plodišču. Čebele iz 
južnejših geografskih leg imajo večje koške (Poklukar, 1992). V naši rezultatih primerjave 
teh lokalnih skupin sicer nismo dobili značilnih razlik v površini koška (Preglednica 16). 
Smo pa dobili značilne razlike v dolžini koška, pete in s tem cele zadnje noge in bi lahko 
sklepali, da gre za termoregulativne prilagoditve na določeno okolje povezane s širino ulic 
(Slika 15, 17 in 18). 
 
Rezultate o razlikah v dolžini koška, pete in noge, za Gorenjsko in Belokranjsko območje, v 
svojem diplomskem delu navaja tudi Nakrst (2008). 
 
Drev (2003) v svojem diplomskem delu pride do ugotovitve, da sta lastnosti radialna razdalja 
(Slika 19) in velikost kota K19 (Slika 30 in 56), uporabni za ločevanje čebel med družinami 
znotraj rase. V našem primeru najdemo skladnost z njeno ugotovitvijo. Posebno lepo se 
izloči skupina vGorenska, ki je edina z značilno različno radialno razdaljo od drugih skupin 
(Slika 19). 
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Skupina vDolenjska ima kot D7 (33) večji kot skupina vGorenjska. Pri kotih G18 (35) in K19 (38) pa ima 
vDolenjska manješe vrednosti od vGorenjska. 
Slika 55: Na risbi krila so označeni koti pri katerih smo našli razlike med skupinama vDolenjska in vGorenjska 
 
Smiselno bi bilo raziskati oz. primerjati širino ulic v naravno zgrajenih gnezdih v povezavi 
z različnimi klimatskimi legami. V preteklosti (Poklukar in Reščič, 2003) sta izvedla 
poiskus, kjer sta merila vpliv zračne gostote (konvektivno gibanje zraka) in viskoznosti zraka 
v naravno zgrajenem čebeljem gnezdu. V gnezdu sta konvektivni in radialni toplotni tok 
zminimalizirana kolikor se da. V naravno zgrajenem gnezdih so izmerili povprečno širino 
ulic od 10,9 mm do 11,4 mm, ki pa se je spreminjala z letnim časom. Ožjo širino ulice (10,9 
mm) so izmerili spomladi, večjo širino (11,4 mm) pa v jeseni. Čebele so gnezdo predelale 
glede na teoretične meje velikosti čebeljega prostora, ki je omogočilo da so z določeno 
viskoznostjo zraka preprečile dviganje toplega zraka. Večji čebelji prostor v jeseni je 
posledica zraka z višjo viskoznostjo pri povprečni temperaturi gruče brez zalege v primerjavi 
z gnezdom v aktivni sezoni. 
 
5.1.5 Komentar na rezultat analize glavnih komponent (PCA) 
V oči najbolj pade ločitev skupin dGorenjska (Golo Brdo – Medvode) in dTolminsko 
(Rodica) od ostalih skupin, zaradi očitnega vpliva selekcijskega dela. Ostale tri skupine 
(vGorenjska, vDolenjska, dDolenjska) se prekrivajo (Sliki 33 in 34). Verjetno je, da gre za 
ohranjene populacije prilagojene na lokalno okolje. Po karti (Slika 56) Poklukarja (1999) 
lahko sklepamo, da pripadajo alpskemu ekotipu. Skupine z Dolenjske pa lahko tudi 
panonskemu ekotipu glede na mejno lego. Skupine dDolenska, vGorenjska in vDolenjska 
so si med seboj različne v dolžini zadnje noge (Preglednica 17, Slika 18), kar lahko 
povežemo z legami čebelnjakov, klimatskimi pogoji in njihovo termoregulacijo, s tem pa 
dolžino okončin in širino ulic (Poklukar, 1992). 
 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020  
83 
 
5.1.6 Razprava o fenotipski opredelitvi 
 
Slika 56: Razporeditev ekotipov po Sloveniji (Poklukar, 1999) z označenimi kraji vzorcev v našem delu 
 
Med različnimi območji je najbolj pomembna variabilnost v velikosti telesa (Dukku, 2016). 
Velikost čebel delavk je najprej omejena z okoljskimi pogoji (vršijo selekcjski pritisk), ki 
vplivajo na nabor genov populacije – naravna selekcija. Drugič na velikost čebel delavk 
vplivajo »maternalni pogoji« čebelje družine. To so termoregulativni pogoji v čebelji družini 
odvisni od širine ulic in velikosti čebeljega gnezda. Termoregulacija je pomembna za 
spomladanski razvoj, ko čebele širijo gnezdo in lahko pride do nenadnih ohladitev 
(Poklukar, 1992). Prilagojena čebelja populacija je optimalnemu kompromisu med 
negativno koreliranimi maternalnimi in direktnimi lastnostmi družine.  
 
Zadnja noga in njeni deli imajo visoko heritabiliteto (Poklukar in Kezić, 1994). S  
povečanjem površine koška se zmanjšuje vitalnost družine v obliki zmanjšane rojivosti. 
Osnova vzroka so temperaturni pogoji v gnezdu v kritičnih obdobjih razvoja družine 
(prezimovanje, pojav prve zalege, spomladansko nihanje temperatur in mraz), ki vplivajo na 
začetek rojilnega razpoloženja in  njegovo intenzivnost. Naravna selekcija favorizira čebele 
z večjimi koški do meje postavljene z ontogenetskim razvojem in termoregulacijo. 
Spomladanske zmrzali znatno vplivajo na genotip naše čebele (okoljski dejavnik kot 
selekcijski faktor) in s tem na prekomerne telesne dimenzije čebel (izginjajo oz. se ne 
množijo toliko). Vpliv ni direkten, ampak ob zmrzalih so bolj uspešne čebele z genotipom, 
ki determinira uspešnejši fenotip. Preveliko odstopanje od povprečja populacije se pozna v 
zmanjšanem prinosu medu. Povečanje površine koška od povprečja populacije zmanjšuje 
rojenje kar za 1/3 (Poklukar, 1992). Povprečna površina koška se zmanjšuje z nadmorsko 
višino in od juga proti severu. Razlika v površinah koškov med jug – sever Slovenije je 
0,0052 mm2. Razlika površin koškov med 0 m do 1000 m pa pride 0,05795 mm2 (Poklukar, 
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1992). V Etiopiji so našli direktno povezavo med temperaturo in širino ulic. Širina ulic se je 
statistično značilno razlikovala med različnimi agro-ekološkimi okolji. Povprečna širina ulic 
je bila pri čebelah z nižjih predelov večja od čebel iz višjih predelov. Višja temperatura 
verjetno kot selekcijski pritisk favorizira čebele, ki gradijo širše ulice (Hailu in Biratu, 2016). 
 
Čebele so sposobne hitre morfološke adaptacije. Morfološke lastnosti imajo visok dednostni 
delež in medsebojne genetske korelacije, kar pomeni hitro adaptacijo čebel na okolje 
(Poklukar, 1992). Tudi tu je treba biti previden: če vključujemo h2, verjetno mislimo na 
genetsko adaptacijo na nove okoljske razmere. To je možno samo, če je bila v osnovni 
populaciji prisotna velika genetska pestrost, ki je osnova za selekcijo. Druga možnost je, da 
fenotipske razlike nimajo velike genetske komponente ampak so posledica široke reakcijske 
norme, se pravi možnosti fenotipske prilagoditve različnim okoljskim razmeram, zaradi 
velike genetske pestrosti v populaciji ali velike okoljske komponente v fenotipski varianci 
določene lastnosti. Fenotipska plastičnost je prisotna takrat, ko se oblikujejo razlike v 
fenotipu v genomu pa ne (med populacijama). Intenzivnost vpliva slabih vremenskih 
pogojev na čebele, v veliki meri zavisi od adaptiranosti populacije na okolje. Vsaka umetna 
selekcija čebel nad možnostmi določenih pogojev pa vodi v zmanjšanje naravne adaptacije 
čebel in zmanjšano proizvodnjo medu. Površina koška bi lahko bila kriterij za opredelitev 
adaptiranosti čebel na lokalne pašne pogoje (Poklukar, 1992). Selektivno povečanje koška, 
vpliva na povečanje cele zadnje noge in kril. Če eno lastnost povečamo, se bodo tudi ostale 
(Poklukar in Kezić, 1994). Na primer: selektivno spreminjanje kubitalnega indeksa ima vpliv 
na velikost kril in zadnje noge: manjši KI, pomeni večja krila in noge (Poklukar in Kezić, 
1994). V naših rezultatih smo dobili samo manjšo korelacijo med KI in širino krila. Med 
ostalimi lastnostimi in KI pa ni bilo dobljene nobene korelacije (Preglednica 18). V našem 
primeru KI nima nobene povezave z drugmi lastonosti, kar je jasno tudi iz meritev. 
 
Biološki cikel se pokoruje okoljskim razmeram. Ciklus razvoja družine je kot rezultat 
dolgotrajne adaptacije. Vse fenotipske, fiziološke, morfološke in vedenjske karakteristike so 
rezultat vplivov izraženih v naravnem okolju. V raziskavi so Bubalo in sod. (1993, 1994) 
primerjali 3 ekotipe (alpski - Avstrija, subalpski - Slovenija in panonski - Hrvaška) na SZ 
Hrvaške. Spremljali so spremembe v 1. biološkem ciklu (površina zalege), 2. vedenju 
(rojenje, sedenje na satju, mirnost) in 3. ekonomičnosti (prinos medu in potrošnja hrane). 
Tekom zime med ekotipi ni bilo znatnejših razlik. Opaznejše razlike so se pojavile spomladi. 
Ko je hrvaški ekotip čebele imel kljub slabemu vremenu pozitivno stanje na tehtnici, ko sta 
ostala dva ekotipa samo porabila hrano. Hrvaški ekotip je imel po koncu deževnega obdobja  
tudi najbolj številčne družine z največ zalege. Lokalna adaptiranost je pomembna za uspešno 
čebelarjenje (Bubalo in sod., 1994). Največji standardni odklon pa je bil med družinami 
alpskega ekotipa iz Avstrije. Največji standardni odklon (razlike med panji znotraj skupine) 
nakazuje najslabšo prilagojenost na okolje. 
5.1.7 Primerjava naših meritev z drugimi viri 
V Preglednici 34 smo skupaj zložili naše in objavljene podatke. Naše meritve rilčkov so 
najbolj primerljive z meritvami Poklukar (1990). V primerjavi z ostalimi viri, so naše 
meritve rilčkov nekoliko manjše. Za dolžino golenice nismo našli nobenih objavljenih 
podatkov za A. m. carnica. Dolžino zadnje noge smo namerili malce krajšo v primerjavi z 
Nakrst (2008). Tudi drugi deli nog imajo v naši nalogi krajše dolžine kot Nakst (2008). 
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Standardna deviacija pa je skladna z Nakrstovimi rezultati. Izmerjena površina koška se lepo 
ujema s Poklukarjevimi rezultati (1987, 1992). Kubitalni indeks je zelo primerljiv z drugimi 
objavami in je le malo višji, kot je bilo objavljeno v prejšnjih raziskavah kranjske čebele v 
Sloveniji. Radialna razdalja je podobna izmerjeni radialni razdalji pri Drev (2003). Dolžina 
kril je tudi skladna z meritvami ostalih virov. Po dolžini krila bi lahko v primerjavi z Dražić 
(1998,1999) in Ruttner (1988), smatrali, da dolžina kaže na alpski tip kranjske čebele. 
Izmerjena širina kril v tej nalogi je zelo podobna izmerjenim širinam v ostalih objavah. 
Proučevani vzorci se po teh lastnostih skladajo s prej objavljenimi podatki za A. m. carnica. 
 
Preglednica 34: Zbrane meritve iz literature za primerjavo z našimi z rezultati 
Oznake pri dolžini kril pomenijo: A – alpski tip, P – panonski tip, M – mediteranski tip. Vsi podatki so izraženi 
v mm, razen kubitalnega indeksa (brez enote) in površine koška, ki je izražen v mm2. 
 
 
Preglednica 35: Primerjava naših izmerjenih kotov z drugimi objavami 
 
 
Če se ozremo na naše meritve kotov (Preglednica 35) v primerjavi z drugimi objavami, so 
si zelo podobne. Tu lahko zaključimo, da imamo tipične rezultate za kranjsko čebelo. Malo 
večje odstopanje je pri kotih G18 in J16, kot pri Bouga in sod. (2011). Drev (2003) pa ima 
odstopanja pri kotih B4, D7 in J16. Največje razlike med skupinami vzorcev so bile v kotih 
A4, B4, G18, K19 in L13. Drev (2003) ugotavlja, da sta za določanje posamezne čebele 
delavke svoji družini najbolj uporabna kota J16 in K19. V naši analizi se je to potrdilo z 
značilnimi razlikami za kot K19 (p < 0,001),  za J16 pa malo manj (p < 0,01). 
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5.2 GENETSKA OPREDELITEV 
5.2.1 Pomen mitohondrijskih haplotipov 
Rezultati analize mitohonrijske DNK so usklajeni z lego populacij in dogajanjem v 
preteklosti. Na severu (vGorenjska, dGorenjska in dTolminsko) sta najbolj pogosta haplotipa 
C1 in C2C (Slika 35). C1 haplotip je tipičen za italijansko čebelo (naravna meja križanja), 
haploip C2C pa naj bi veljal za avtohtoni slovenski mitohondrjiski haplotip. Na jugu 
(vDolenjska, dDolenjska) se bolj pojavlja haplotipa C2E, ki se v visoki frekvenci pojavlja 
pri hrvaških in srbskih čebelah (Munoz in sod., 2012). V vseh skupinah vzorcev pa se v 
nekem zmernem deležu pojavlja haplotip C2D, ki je po poreklu soroden z A. m. macedonica. 
Ta dva haplotipa (C2D in C2E) sta v slovensko populacijo zašla preko trgovanja s čebelami 
v bivši Jugoslaviji in/ali z naravno migracijo preko južne meje. Za C2D haplotip pa obstaja 
verjetnost, da je že vse skozi prisoten v populaciji kot haplotip C1. 
 
 
Vsak krog predstavlja posamezen haplotip. Črtice na povezavah med krogi označujejo število mutacijskih 
sprememb med haplotipoma. Za nas so pomembni haplotipi C1 (ali C1A), C2C, C2D in C2E. Haplotip C2N 
ni bil narisan, zato smo ga dodali. 
Slika 57: Prikaz odnosov in razlik med posameznimi haplotipi mitohondrijske DNA (Munoz in sod., 2012) 
 
C1 haplotip je splošno prisoten, kot tudi v manjšem deležu haplotip C2D. Haplotip C2C je 
bolj pogost na Gorenjskem. Na Dolenjskem pa je bolj pogost haplotip C2E. Vsekakor gre za 
vpliv geografske lege in stika s sosednimi populacijami. Z zahoda prihaja vpliv A. m. 
ligustica s haplotipom C1. Glede na enako frekventno prisotnosti v obeh pokrajinah, gre 
verjetno za prvotni haplotip slovenske populacije. Tekom evolucije se je iz C1 z eno delecijo 
razvil haplotip C2C, ki je najbolj pogost na Gorenjskem. Na vzhodu prevladuje haplotip 
C2E, ki je zelo pogost v populacijah A. m. carnica na Hrvaškem in v Srbiji. Pogostosti C2E 
haplotipa je lahko vzrok dolga državna meja s Hrvaško in naravno prehajanje čebel preko 
meje. C2D haplotip je izvoren v A. m. macedonica. Majhen delež tega haplotipa prisotnega 
po obeh pokrajinah in kaže na smer potovanja rase A. m. carnica po zadnji ledeni dobi iz 
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juga proti severu, kjer je bila v stiku z. A. m. macedonica in sta si delili ta haplotip. MtDNK 
se zaradi maternalnega dedovanja preko vnesenih matic hitreje razširi v populaciji kot jedrni 
geni (Stevanovič in sod., 2010). C2N haplotip je zelo redek in izhaja iz haplotipa C2C. Nastal 
je s tranzicijo timina v citozin. Gre za evolucijsko mlajši haplotip.  
 
 
Skupna dolžina vej znaša 1,617. Odstotek ponovljenih dreves, v katerih so povezane vrste ali podvrste zbrane 
skupaj v »bootstrap« testu (10 000 ponovitev), je prikazan poleg vej. Evolucijske distance so bile izračunane z 
Juke-Cantor metodo in so izražene v številu substitucij na mesto. 
Slika 58: Filogenetsko drevo zrisano po metodi »Neighbor-Joining« 
 
V analizi je bilo vključenih 27 sekvenc različnih čebeljih vrst, podvrst in ostalih kožekrilcev 
iz podatkovne baze GenBank (2018). Analiza je bila izvedena v programu MEGA7. Z modro 
oznako so označeni haplotipi, prisotni v naših vzorcih (Preglednica 21, 22, 23, 24). Na 
filogenetskem drevesu se lepo vidi povezanost in evolucijo mitohondrijskih haplotipov. 
Najprej je bil C1, z delecijo enega citozina je nastal haplotip C2C. Haplotip C2N je nastal iz 
halpotipa C2C s tranzicijo timina v citozin. Glede na enakomerno prisotnost haplotipa C2D 
v Slovenski populaciji je lahko ta haplotip bil izvoren v obdobju po zadnji poledenitivi in je 
iz njega nastal haplotip C2C s tranzicijo timina v citozin. To bi bilo tudi v skladu z splošno 
smerjo migracij po zadnji poledenitvi v Pleistocenu z juga na sever. Haplotip C2E je nastal 
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iz haplotipa C2D z delecijo enega timina. Haplotip C1 je prisoten tudi v italijanski čebeli 
(Apis mellifera ligustica). Veji haplotipa C1 kranjske čebele in italijanske čebele imata 
skupno izhodišče. Tudi sekvenci iz GenBank (2018) sta identični v poravnavi. Haplotip C2D 
pa je izvoren v rasi Apis mellifera macedonica. Dokaj pogost je tudi v populaciji kranjske 
čebele. In sekvenci iz GenBank (2018) za haplotip C2D, A. m. macedonica in kranjsko 
čebelo, sta identični v poravnavi. Tudi na filogenetskem drevesu vidimo sorodstveno 
povezavo haplotipa med podvrstama in da sta v času zadnje poldenitve imeli stik, čeprav so 
bili vmes Karpati. Ti so samo zmanjšali stik populacij med seboj, ne pa jih čisto ločili. Tudi 
iz Slike 58 lahko sklepamo, da je bil haplotip C2D izvorni haplotip za nastanek ostalih. V 
članku Coroian in sod. (2014) ugotovijo, da sta A. m. carnica in A. m. macedonica prisotni 
na obeh straneh Karpatov. Njuno prostorsko razmejitev pa bolj določa klima kot pa 
geografske ovire. Ugotovili so, da je A. m. carnica prevladuje v okoljih s povprečno letno 
temperaturo pod 9 °C in A. m. macedonica v okoljih s povprečno letno temperatuto nad 9 
°C. A geografska ovira povzroči to klimatsko razliko. 
5.2.2 Razprava analize mikorsatelitnih lokusov 
Populacijska genetika preučuje spremembe alelnih frekvenc pod vplivom evolucijskih sil 
kot so naravna selekcija, naključen genetski tok, mutacije in migracije med populacijami.  
Hardy–Weinberg ravnovesje (HWE) predpostavlja, da je parjenje v populaciji naključno. 
HWE ravnovesje je ravnovesna frekvenca alelov v populaciji, ki je neskončno velika, 
parjenje je naključno, ni mutacij, ni migracij, ni selekcije. Ti pogoji so zelo redko izpolnjeni. 
Odstopanja od HWE povzročijo: izolacija, migracija, parjenje v sorodstvu, selekcija, ozka 
grla in genetski drift. Čebele imajo visoko stopnjo rekombinacij v genomu. Populacije  lahko 
kažejo odklon od HWE ravnotežja zaradi inbridinga ali delitve v subpopulacije, 
selekcijskega pritiska, mutacij, migracij in genetskega drifta. 
Heterozigotnost je mera genetske variabilnosti znotraj populacije. Visoka heterozigotnost 
pri pasmi/rasi je možna zaradi: dolgo časovne naravne selekcije/prilagoditve, mešane narave 
pasme ali zgodovinskih križanj različnih populacij. Nizek nivo heterozigotnosti je lahko 
posledica izolacije s kasnejšo izgubo neizkoriščenega genetskega potenciala. 
Heterozigotnost lokusa je povezana s polimorfno naravo vsakega lokusa. Visok nivo 
povprečne heterozigotnosti na lokusu lahko povežemo z visoko ravnjo genetske variabilnosti 
na lokusu in s kritično pomembnostjo za prilagoditvene odgovore na okoljske spremembe. 
Opazovana heterotigotnost je definirana kot procent heterozigotnih lokusov na osebek ali 
število heterozigotnih osebkov na lokus. 
5.2.2.1 Opis heterozigotnosti in alelnih frekvenc 
Populacije so si v povprečnem številu alelov zelo podobne (Preglednica 25). Povprečje je 
bilo 7,253 alelov na lokus. Najmanjše povprečno število je 6,211 (dGorenjska) in največje 
8,368 (vDolenjska). Povprečna opazovana heterozigotnost je bila 0,603 (od 0,502 do 0,667) 
in  je višja od pričakovane heterozigotnosti 0,575 (od 0,522 do 0,618). Opazovana 
heterozigotnost je večja od pričakovane v vseh populacijah razen v skupini vGorenjska 
(družine iz Radovljice). Visoka pričakovana heterozigotnost je znak za visok selekcijski 
potencial in direktni pokazatelj genetske pestrosti (Zakar in sod., 2015). Populacija ima 
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visoko heterozigotnost, zato se lahko vrši selekcijski pritisk in fenotipska prilagoditev. Za 
podrobnejše podatke glej Prilogo C. 
Na vseh lokusih smo našli 220 alelov. Najbolj polimorfni lokusi so bili Ap53 (0,941), A29 
(0,938), A107 (0,897) in Ap33 (0,862) (Slika 37). Ti lokusi so imeli tudi največje število 
alelov na lokus. Pridruži se jim še lokus Ap36 (17), ki ima večje število alelov od lokusa 
Ap33 (16). Najmanjšo polimorfnost ima lokus Ap273 (0,063). Največjo pričakovano 
heterozigtnost ima lokus Ap53 (0,947), najmanjšo pa Ap273 (0,064). Zaradi nizke 
informativnosti bi lahko iz analize izključili lokuse z nizko polimorfno vrednostjo (pod 0,5) 
in majhnim številom alelov na lokus (pod 5). To so lokusi Ap273, A14, Ac306, A88, Ap289, 
Ap66. 
 
Izbor lokusov, ki smo jih vzeli pod drobnogled smo naredili s programom AMaCaid, ki je 
določil 4 lokuse s katerimi lahko določimo vse genotipe v naših vzorcih (Slika 41). To so 
lokusi A107, A29, Ap33 in Ap53 (Slike 42, 43, 44 in 45). 
 
5.2.2.2 Opis fiksacijskih indeksov 
Molekulska varianca znotraj osebkov znaša 84 %, varianca med osebki je 9 % in med 
populacijami 7 %. (Slika 47). Fiksacijski indeks meri, kako se na račun parjenja v sorodstvu 
povečuje homozigotnost. Povprečna Fis vrednost se je gibala od 0,036 do -0,148 (Priloga 
C). Povprečna vrednost celotne populacije je znašala -0,032 (Preglednica 30). Splošno ni 
prisotnega parjenja v sorodstvu. Fis vrednost je v vseh skupinah negativna. Samo skupina 
vGorenjska ima rahlo pozitivno Fis vrednost, kar se tudi vidi v homogenosti klustra v grafu 
analize STRUCTURE in CLUMPAK (Slika 53). Ko se populacija odcepi, nastane manjša 
subpopulacija s tem pride do zmanjšane populacijske variabilnosti. Zelo negativno Fis 
vrednost ima skupina dDolenjska (-0,148). Podrobnejši podatki so v  Prilogi C. 
 
Celotna populacija ni v HWE ravnotežju. Prisotni so vplivi naravne selekcije, ozkih grl, 
migracije, naključnega genskega toka in subpopulacijskih struktur. So pa posamezne 
skupine, ki so v HWE ravnotežju (Priloga C). To so: vDolenjska, dGorenjska in dTolminsko. 
Izven HWE ravnotežja sta populaciji vGorenjska in dDolenjska, kar se tudi lepo vidi pri 
analizi podpoulacijskih struktur (Slika 53), kjer sta obe skupini homogeno obarvani in ločeni 
od drugih skupin. To bi lahko pripisali pozitivni Fis vrednosti za populacijo vGorenjska in 
nekoliko bolj negativni Fis vrednosti populacije dDolenjska. Vzrok za tako razmerje bi lahko 
bila naravna selekcija ali ozko grlo (prezimovanje in spomladanske pozebe) pri skupini 
vGorenjska in migracije oz. vnos genetskega materiala iz drugih populacij pri skupini 
dDolenjska. Odstopanje od HWE je lahko posledica nenaključnega združevanja alelov dveh 
ali več lokusov. Potem se nekatere kombinacije alelov pojavljajo pogosteje. Povezani aleli 
lokusov kažejo na subpopulacijske strukture. Na določeno genetsko diferenciacijo med 
skupinami kažejo tudi Fst vrednosti (Preglednica 31). Na povezanost alelov med lokusi 
vplivajo selekcija, stopnja rekombinacije, stopnja mutacije, genetski tok, nenaključno 
parjenje, populacijska struktura. Podrobnejši podatki so v Prilogi C. 
5.2.2.3 Razlaga analize PCA in DAPC 
PCA analiza mikrosatelitnih lokusov pokaže nekaj razlik med skupinami. Prvo kar lahko 
opazimo je sovpadanje morfoloških rezultatov analize PCA z analizo PCA mikrostelitov 
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(Slika 33 in 34; Slika 48 in 49). To skladnost metod potrdita s svojo raziskavo tudi Oleksa 
in Tofilski (2015). Najbolj se razlikujejo vzorci skupin vzrejevalcev (dGorenjska in 
dTolminsko) od vzorcev čebelarjev, ki so 50 let vzrejali sami svoje čebele in matice 
(vDolenjska in vGorenjska). Diskrepanca se pojavi pri skupini dDolenjska. Genetsko je bolj 
oddaljena od vzorcev vGorenjska in vDolenjska, jima pa je morfološko zelo podobna. 
Čeprav je genski fond med skupinami različen, pa podobno okolje vpliva tako, da so si po 
fenotipu podobne.  
 
Razlika med skupinami je v kriteriju vzorčenja, kar se vidi na grafih. Tak rezultat lahko 
komentiramo z vplivom načrtne selekcije s strani vzrejevalcev. Selekcija = usmerjanje 
frekvence določenih alelov. vGorenjska in vDolenjska populacija sta mogoče najbolj 
ohranjeni (kriterij za izbor vzorcev). Vzorci dDolenjska so nekje vmes (drugačen kriterij za 
izbor vzorcev) med ohranjenima populacijama in vzrejevalci. 
 
5.2.2.4 Opis podpopulacijskih struktur dobljenih s programom STRUCTURE, Neijevih 
distanc in filogenetskega drevesa 
Skupine se lepo ločijo. Skupini vGorenjska in dDolenjska sta dokaj homogeni (Slika 53). V 
skupini vDolenjska je očitno mešanje s skupino vGorenjska. Tu se vidijo tiste skupne točke 
in razlike s PCA grafov (Slika 48 in 49). Skupina vDolenjska in dDolenjska imata med seboj 
tudi genetsko povezavo, kar je logično saj izvirata iz istega območja. Skupini dGorenjska in 
dTolminsko sta tudi prepleteni in genetsko sorodni. 
 
Po formuli Evanno in sod. (2005) smo dobili 3 kot najverjetnejše število podpoulacij. 
Razporeditev K=3 je zelo podobna našim trem različnim »kvalitetam/kriterijem« vzorcev 
(Slika 53). Najbolj homogena je skupina vGorenjska. Verjetno zaradi geografske lege krajev 
vzorčenja. Pokaže se povezava skupin vDolenjska in vGorenjska (modra in roza v skupini 
vDolenjska). Ta pas je obarval modro in roza vzorce iz Slinovc. Slinovce se nahajajo pod 
robom Gorjancev in gre za odročen kraj in s tem se kaže podobno izoliranost kot v skupini 
vGorenjska. Vseeno pa skupina vDolenjska tvori svojo strukturo, ki je na grafu obarvana 
zeleno. Zanimivo je kako skupina dDolenjska ostaja ločena od ostalih in tudi zelo homogena. 
Verjetno gre za lepo ohranjen genetski bazen Dolenjske, ki ga pri skupini vDolenjska ne 
vidimo zaradi samo dveh krajev vzorčenja. Pri dDolenjska imamo vzorce iz treh krajev 
(Slinovce, Gruča, Vihre) in tako je prišlo do unikatnih kombinacij genotipov, ki so to 
skupino ločili od ostalih. 
 
V strukturi K=2 (po številu pokrajin) se vidi razločevanje skupin na stare ohranjene in 
modernejše populacije. Modro obarvane vzorce lahko obravnavamo kot genetsko ohranjene 
lokalne vzorce, skupini vDolenjska in vGorenjska. Ti dve skupini imata med seboj 
najmanjšo distanco napram ostalim skupinam (Preglednica 31 in 32). Skupini imata očitno 
ohranjene alele iz genetskega bazena, ki je obstajal včasih in so se v novejših populacijah 
izgubili. In ti dve skupini imata največjo distanco do skupin dGorenjska in dTolminsko, ki 
predstavljata moderni genetski bazen. Odnosi lepo vidijo na filogenetskem drevesu (Slika 
57, 58). Vidimo vzorec stara enotna populacija proti novi, ki je bila bodisi kontaminirana ali 
s selekcijo odpeljana vstran. Tu bi morali razmisliti o enotni kontaminaciji ali zelo podobni 
selekcijski strategiji. 
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5.2.3 Genetska opredelitev razlik med ohranjenima populacijama čebel z Dolenjske 
in Gorenjske 
Skupini vDolenjska in vGorenjska se mitohondrijsko ločita po prevladujočem haplotipu. Na 
Dolenjskem prevladuje haplotip C2E, na Gorenjskem prevladuje haplotip C2C (Slika 35). 
Visoka prisotnost haplotipa C2E na Dolenjskem je verjetno povezana z naravno mejo 
hibridizacije slovenskih čebel s hrvaško populacijo kot tudi z izmenjavo matic med čebelarji 
in prevozi čez mejo. 
 
Pri analizi mikrosatelitnih lokusov smo našli neko skupno povezavo med populacijama, 
hkrati se pa po tretji komponenti razlikujeta (Slike 48, 49, 50 in 51). Od vseh vključenih 
vzorcev imata ti dve skupini med seboj najmanj razlik in genetske distance (Slika 51, 53, 
Preglednica 31 in 32). Kar pomeni, da skupini izhajata iz skupnega genetskega bazena in da 
so se določeni aleli ohranili do danes, ki pa se v mlajših populacijah ni obdržalo. Podobnost 
med skupinama kaže del vzorcev iz skupine vDolenjska (vzorci iz Slinovc) (Slika 53). Se pa 
tudi vidi razločevanje med skupinama (Slika 53). Kljub temu, da sta si najbližje od vseh 
skupin, pa nosi vsaka neke specifične značilnosti, na katere so verjetno vplivali lokalni 
pogoji. Za Slinovce pa obstaja verjetnost, da je čebelar v 60. in 70. nabavil kako matico pri 
gorenjskih vzrejevalcih matic. A pri interpretacij genetskih razlik moramo biti previdni, 
razlog je lahko selekcija (naravna ali umetna) v različne smeri, drift, efekt ustanovitelja. 
Razlog je lahko tudi v zasnovi samega poskusa, ker imamo relativno majhne vzorce iz večje, 
zelo podobno pestre populacije, a naša vzorca kažeta odklon zaradi vzočenja (sampling 
bias). Na eni strani se nakazuje moderna situacija, ki je lahko posledica pogostejših migracij 
s strani čebelarjev, še bolj verjetno kupovanje čebel in matic počes po celi Sloveniji. 
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5.2.4 Primerjava z drugimi viri 
Preglednica 36: Primerjava naših rezultatov osnovne statistike analize mikrostelitnih lokusov in 
mitohondrijske DNA z drugimi viri 
Referenca Kraj Podvrsta čebel                mtDNA               MS 
   Število 
haplotipov 
Frekvenca n Ho He 
Ta naloga, 
2018 









Madžarska A. m. carnica 7 / 14,3 0,896 0,657 
Poljska A. m. carnica 3 / 6,8 0,903 0,734 
Uzunov in 
sod., 2015 
Slovenija A. m. carnica   6,2 / / 
Munoz in 
sod., 2009 




11 0,674 0,719 
Italija A. m. ligustica 1 1,0 C1 9,6 0,638 0,645 
Grčija A. m. macedonica 2 0,8 C2D 
0,2 C2I 
10,2 0,758 0,796 
Sušnik in 
sod., 2004 
Slovenija A. m. carnica 2 / C2C 15 0,563 0,605 
Grčija A. m. macedonica 1 / C2D / 0,650 0,461 
 Hrvaška A. m. carnica 1 / C2C / 0,564 0,585 
Češka A. m. carnica 2 / C2C 
/ C1 




Slovenija A. m. carnica 9 0,33 C2C 
0,27 C1 
0,26 C2E 
/ / / 
Kozmus in 
sod., 2012 
Slovenija A. m. carnica 17 0,26 C2C 
0,23 C1 
0,37 C2E 
/ / / 
Nedić in 
sod., 2015 













A. m. carnica / / 6,6 0,470 0,528 
Paal in 
sod., 2013 
Slovaška A. m. carnica / / 8,78 0,704 0,705 
n – povprečno število alelov na lokus; Ho – opazovana heterozigotnost; He – pričakovana heterozigotnost 
 
V primerjavi z ostalimi viri (Preglednica 36) smo v tej nalogi našli neko srednje število (5) 
mtDNK haplotipov med vsemi navedenimi številkami. Število je lahko pičakovano, glede 
na omejeno velikost vzorca. Frekvence haplotipov nekoliko sovpadajo z rezultati avtorjev 
Munoz in sod. (2009) za Hrvaško populacijo in bolj z Božič in sod. (2016) za slovensko 
Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020  
93 
 
populacijo. Večje število odkritih haplotipov je posledica napredovanja metodologije. 
Povprečno število alelov na lokus je bilo nekje sredi števila alelov v drugih objavah. 
Pričakovana in opazovana heterozigotnost sta tudi nekje v sredini glede na ostale objave. 
Primerljiva s populacijami A. m. carnica z Balkana. Populacije A. m. carnica s Poljske, 
Madžarske in Slovaške imajo višjo opazovano in pričakovano heterozigotnost. Mogoče kot 
posledica vnosa alelov iz populacije A. m. mellifera. V naši raziskavi je opazovana 
heterozigotnost večja od pričakovane, a ne kaj veliko. Tudi pri dvema drugima raziskavama; 
Nedić in sod. (2015), Paal in sod. (2013); dobijo uravnovešeno razmerje med opazovanimi 
in pričakovanimi heterozigoti. Ni velikega prebitka ne enih, ne drugih. Velik prebitek 
opazovane heterozigotnosti nad pričakovano imajo populacije čebel iz Madžarske, Poljske 
v raziskavi Pentek-Zakar in sod. (2015), kar kaže na križanje populacije z drugim genskim 
fondom. Pri raziskavah Munoz in sod. (2009), Sušnik in sod. (2004), Nedić in sod. (2015), 
Dall´Olio in sod. (2007) pa vidimo, da je opazovana heterozigotnost nižja od pričakovane. 
To nam kaže, da je v teh populacijah A. m. carnica inbriding prisoten. 
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Genetska adaptacija na različne okoljske pogoje je ključni proces v evoluciji, speciaciji. S 
stališča genetike je evolucija sprememba frekvenc alelov od generacije do generacije znotraj 
populacije, ki ima skupen genski sklad. Adaptacija pri čebelah je v glavnem termoregulacija 
gnezda, glede na čas pojava določenih vremenskih razmer, letne čase in izkoriščanje virov 
hrane. V hladnih okoljih je favorizirana težja čebela z manjšo relativno površino z manjšimi 
izgubami lastne toplotne energije ter gretje gnezda je prvi omejitveni faktor. Obseg čebelje 
družine vpliva na morfologijo čebel in njihov razvoj. Velikost okončin (zadnja noga in krilo) 
je genetsko močno determinirana in v dedovanju teh lastnosti sodeluje manjše število genov. 
Pozitivna genetska korelacija med dolžino zadnje noge in površino krila in visoki 
heritabiliteti za ti dve lastnosti omogočata hiter selekcijski odziv / adaptacijo na okoljske 
spremembe. Delo na odbiri čebel ozko povezano z okoljem v katerem so čebele nastanjene. 
Spomladanski mrazovi znatno vplivajo na celoten genotip naše čebele, s tem na prekomerne 
dimenzije okončin. 
 
Z razširitvijo nabora znakov in analizo večjega števila osebkov z različnih območij, bi lahko 
izboljšali občutljivost metode in pokazali fenotipske razlike v najbolj ekstremnih okoljih 
(Primorska, Prekmurje, Gorenjska). Diskrepanca med pričakovanim obstojem ekotipov v 
preteklosti in njihovo vsaj navidezno odsotnostjo danes vsaj delno izvira tudi iz razširitve 
prevoznega čebelarstva v zadnjih desetletjih. Ta vpliv je namreč dvojen: če so ekotipi nekoč 
obstajali, so se zaradi prevoznega čebelarstva lahko izgubili zaradi reprodukcijskega 
kontakta s čebelami v različnih okoljih. Z genetskega vidika je učinek podoben migracijam, 
ki zmanjšujejo razlike med podpopulacijami in zaradi selekcijskega pritiska v smeri večje 
prilagodljivosti na različne okoljske razmere. Drugi dejavnik bi namreč povzroči l 
favoriziranje robustnega tipa čebele, ki ima veliko sposobnost se prilagoditi različnim 
okoljskim razmeram. V kontekst preverjanja obstoja ekotipov gredo tudi proučevanja 
epigenetskih mehanizmov in vedenjskih značilnosti (Dovč in sod., 2014). Pri selekciji vse 
več zanemarjamo vpliv neposredne okolice. Vsaka čebela reagira na skupek dražljajev v 
okolici na poseben način in da vsota vseh odzivov predstavlja obnašanje celotne družine. 
Dedovanje vedenjskih lastnosti je manj odvisno od dednega zapisa in bolj podvrženo 
dražljajem iz neposredne okolice. V članku Wallberg in sod. (2017) opisujejo, kako so s 
SNP-ji odkrili dve regiji na dveh kromosomih, ki se močno razlikujeta med dvema 
populacijama, ki živita v različnih okoljih. V eni od regij se nahajajo geni za oktopaminske 
receptorje. Oktopamin modificira nevronski odgovor v čebeljih možganih, igra glavno vlogo 
v olfaktorenem učenju in tvorjenju spomina v čebeli. Oktopaminska signalizacija vpliva na 
kompleksna vedenja in ima ključno vlogo v socialni organizaciji dela in nabiranja. To so 
pomembne naloge za prilagoditev na različna okolja. Največje diverzifikacije se pojavljajo 
v proteinih. 
 
Skupine vGorenjska, dGorenjska in dTolminsko izhajajo iz območja alpskega ekotipa, 
skupini vDolenjska in dDolenjska sta pa po Poklukarju (1999) na meji alpskega in 
panonskega ekotipa (Slika 56). Lega tudi fitogeografsko in klimatsko spada že bolj k 
panonskemu svetu. Med skupinami smo našli razlike, ki so odvisne od nadmorske višine in 
severno-južne lege. Posledično so s tem povezane adaptacije termoregulacije gnezda in 
maternalnega vpliva na fenotip čebel. Božič in sod. (2016) so našli razlike v proteinih 
matičnega mlečka med območji Gorenjska in Dolenjska. Mlečki se med seboj razlikujejo v 
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velikosti proteinov in njihovi koncentraciji. Našli smo tudi fenotipske razlike posredovane z 
vplivom človekove selekcije. Z merjenjem dolžine golenice prve noge, površine koška, 
dolžine zadnje noge, površine krila lahko med seboj ločimo skupine čebel. Ločevanje skupin 
med seboj smo potrdili tudi z genetsko analizo mikrosatelitnih lokusov. Analizi, morfoloških 
lastnosti in mikrosatelitnih lokusov, dasta zelo podobne rezultate ločevanja med skupinami. 
Diskrepanca se je pojavila samo pri skupini dDolenjska, ki ima fenotip podoben skupinama 
vGorenjska in vDolenjska; genetsko se pa bolj razlikuje od teh dveh skupin. To bi lahko 
razložili z morfološko prilagoditvijo na dano okolje, ki je verjetno dokaj podobno okoljema 
skupin vDolenjska in vGorenjska. Morfološke lastnosti so lahko občutljive na selekcijo 
(konvergenca) in okoljske pogoje (Nedić in sod., 2014). Verjetno je prisotna fenotipska 
plastičnost – če se oblikujejo razlike v fenotipu v genomu pa ne (med populacijama). 
Genetski razliki med skupinami verjetno botruje kriterij za izbor vzorcev (bolj moderni kot 
vDolenjska in vGorenjska). Z analizo mikrosatelitov lahko zelo lepo vidimo vpliv 
selekcijskega dela pri čebelah, ki se kaže pri skupinah dGorenjska in dTolminsko. Skupini 
kar izstopata od ostalih vzorcev morfološko in genetsko. To opazimo tudi pri Fst vrednostih 
med skupinami. Genetsko smo skupine ločili po času. Skupini vGorenjska in vDolenjska 
imata kriterij 50 let stacionarnega čebelarjenja vseskozi s svojimi čebelami; skupina 
dDolenjska ima kriterij 20 let stacionarnega čebelarstva vseskozi s svojimi čebelami; skupini 
vGorenjska in dTolminsko pa predstavljata moderne vzorce. Sodoben koncept evolucije 
razlaga evolucijo kot spreminjanje raznolikosti v času. Delež (frekvenca) nekega alela v 
populaciji niha in alel postaja bolj ali manj pogost v primerjavi z drugimi oblikami tega gena. 
Evolucijski pritiski delujejo tako, da usmerjajo spremembe v frekvenci alelov v eno ali drugo 
smer. Variacija izgine, ko alel doseže točko fiksacije – bodisi izgine bodisi popolnoma 
nadomesti predhodnika.  
 
Rezultati haplotipov mitohondrijske DNK pa kažejo neko značilno razporeditev med 
pokrajinama. Na Gorenjskem prevladuje haplotip C2C, na Dolenjskem haplotip C2E. Na 
Dolenskem se tako lepo zazna vpliv Hrvaške populacije kranjske čebele.  
 
Misliti moramo globalno, vzrejati lokalno, ter izkoristiti vplive naravne selekcije in 
spodbuditi lokalno prilagajanje (Neumann in Blacquière, 2017). Fitnes čebelje družine se 
kaže v številu preživelih rojev in številu trotov, ki so se uspešno parili. Kranjska čebela 
reagira na neposredne vplive v okolju intenzivneje, kar se najbolj odraža v površini trotovske 
zalege. Ključni dejavnik pri omejevanju naravne selekcije je definitivno odbira družin na 
nizko rojilno razpoloženje, omejevanje rojilnega razpoloženja in odstranjevanje trotovine. 
Pri naravni selekciji je preživetje in razmnoževanje osebkov različno zaradi razlik v fenotipu 
– različna uspešnost pod določenimi pogoji. Učinek parjenja ima ključno vlogo pri 
zmožnosti preživetja družine. V prihodnjih prizadevanjih ohranjanja čebeljega zdravja, bi 
lahko vzeli v račun vlogo čebelarstva pri omejevanju naravne selekcije in zagotavljali 
zdravje družin preko prilagojenega ohranjanja in vzreje lokalnih čebel. Tukaj leži velika 
priložnost za čebelarstvo v državah, kjer ekonomski interes ni več vodilen, ampak je 
čebelarstvo postalo hobi sektor z razpršenimi in majhnimi čebelnjaki kot pravilo. Trajnostne 
rešitve za čebelarski sektor so lahko dosežene z uporabo prednosti naravne selekcije in z 
njenim čim manjšim omejevanjem (Neumann in Blacquière, 2017). Zagotoviti moramo 
zadostno genetsko pestrost populacije, preprečevati odmiranje čebeljih družin v večjem 
obsegu (genetski drift), delati masovno selekcijo, izločati samo slabo, ne favorizirati le 
najboljših. Pozitivna bi bila postavitev ohranitvenih čebelnjakov na vsakih nekaj km2. Za 
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ohranitev rase z vsemi variabilnostimi je poglavitna razpršenost populacije.  S tem čebelam 
omogočimo čim večje možnosti za razvoj različnih prilagoditev na spreminjajoče se okolje, 
s tem boljši fitnes in več medu za nas. Proizvodnja medu je sestavljena lastnost in je izredno 
odvisna od prilagojenosti čebelje družine kot superorganizma na neposredno okolje, 
predvsem pa, da čebele ostanejo zdrave. 
 
Poklukar (1999) predlaga Bohinj kot primerno območje za ohranitev alpskega ekotipa, kar 
se ujema z našimi morfološkimi in genotipskimi rezultati. Populacija čebel iz Bohinja je 
stara in ohranjena. Tudi vzorci iz okolice Radovljice in vzorci iz Slinovc kažejo veliko 
ohranjenost. Take stare lokalne populacije moramo ohranjati, ker nimamo več prostoživečih 
čebel, ki bi bile genetski fond pod naravno selekcijo in bi pestrile genski fond domačih čebel. 
Domače čebele pod oskrbo čebelarja pa niso deležne celostnega pritiska naravne selekcije.  
In niso enakomerno razmnoževane.  
 
Za ohranjanje bi upoštevali naslednja načela:  
- za genetski napredek je potrebna čim večja/zadostna varianca 
- ohranjamo ničelni inbriding 
- določimo minimalni genetski napredek v smeri odpornosti, robustnosti, 
prilagodljivosti 
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5.4 PREGLED PO SKUPINAH 
Slike čebele simbolično prikazujejo velikosti delov telesa (golenice prve noge, površina 
koška, dolžina zadnje noge in površina krila). 
 
Preglednica 37: Prikaz lastnosti lokalno ohranjene skupine čebel z Gorenjske 
vGorenjska 
Golenica prve noge= 1,797 
mm 







Število vseh alelov v 
populaciji 
150 





Lokusi  A107 A29 Ap33 Ap53 
Najbolj pogosti alel na 
lokusu in njegova 
frekvenca  
162 (0,227) 154 (0,250) 243 (0,163) 279 (0,128) 
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Preglednica 38: Prikaz lastnosti lokalno ohranjene skupine čebel z Dolenjske 
vDolenjska 
Golenica prve noge= 1,798 
mm 








Število vseh alelov v 
populaciji 
159 





Lokusi  A107  A29 Ap33 Ap53 
Najbolj pogosti alel na 
lokusu in njegova 
frekvenca  
164 (0,179) 156 (0,170) 237 (0,318) 291 (0,111) 





Preglednica 39: Prikaz lastnosti čebel iz vzorcev Verbiča (2015) z Dolenjske 
dDolenjska 










Število vseh alelov v 
populaciji 
141 





Lokusi  A107 A29 Ap33 Ap53 
Najbolj pogosti alel na 
lokusu in njegova 
frekvenca  
172 (0,200) 148 (0,116) 239 (0,291) 287 (0,135) 
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Preglednica 40: Prikaz lastnosti vzorca čebel od vzrejevalca Bukovška z Gorenjske 
dGorenjska 1 










Število vseh alelov v 
populaciji 
118 





Lokusi  A107 A29 Ap33 Ap53 
Najbolj pogosti alel na 





146 (0,222) 239 (0,219) 218 (0,214) 




Preglednica 41: Prikaz lastnosti vzorca čebel od vzrejevalca Juga z Gorenjske 
dGorenjska 2 









 mtDNA C2C 
Število vseh alelov v 
populaciji 
121 





Lokusi  A107 A29 Ap33 Ap53 
Najbolj pogosti alel na 
lokusu in njegova 
frekvenca  
156 (0,348)  170 (0,275) 237 (0,342) 289 (0,289) 
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- Lokalno ohranjeni skupini z Dolenjske in Gorenjske se med seboj razlikujeta v 
velikosti koškov, noge, pete in v radialni razdalji. Razlikujeta se tudi v krilnih kotih 
D7, G18 in K19. 
 
- Med vsemi skupinami se pojavljajo statistično značilne razlike pri lastnostih: 
Dolžina golenice prve noge Površina koška  
Dolžina koška   Širina koška 
Dolžina pete   Dolžina zadnje noge 
Radialna razdalja   Dolžina krila 
Širina krila    Površina krila 
Kot A4    Kot B4 
Kot D7    Kot G18 
Kot J16    Kot K19 
Kot L13 
 
- Dolžina zadnje noge ima pozitivno korelacijo z velikostjo golenice prve noge in 
velikostjo krila. 
 
- Kubitalni indeks ni najbolj uporabna lastnost za iskanje razlik med skupinami znotraj 
rase. 
 
- Najbolj uporabne lastnosti za iskanje razlik med skupinami so: 
Golenice prve noge 
Površina koškov 
Dolžina zadnje noge 
Površina krila 
 
- Na Gorenjskem prevladuje mitohondrijski haplotip C2C, na Dolenjskem prevladuje 
haplotip C2E.  
 
- Za analizo mikrosatelitnih lokusov so zaradi zadostne polimorfne informacijske 
vrednosti najbolj uporabni lokusi: 
A107  A29  Ap43 
Ap33  Ap53 
A113  A24 
A28  A43 
A7  A79 
Ap226 Ap36 
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- Za analizo mikrosatelitnih lokusov so zaradi prenizke polimorfne informaciske 
vrednosti manj uporabni lokusi: 
Ap273  A14 
Ac306  A88 
Ap289  Ap66 
 
- Dobili smo usklajene rezultate analize ključnih komponent (PCA) med analizama 
morfoloških lastnosti in mikrosatelitnih lokusov, razen za eno skupino dDolenjska. 
 
- Med skupinami čebel lahko najdemo zmerno genetsko diferenciacijo. 
 
- Največja distanca je med čebelami vzrejevalcev in čebelami lokalno ohranjene 
populacije z Gorenjske. 
 
- Ločimo ohranjene populacije in skupine pod vplivom človekove odbire. Vpliv je 
opazen pri morfoloških lastnostih kot pri mikrosatelitnih lokusih. 
 
- Čebele so morfološko adaptirane na svoje okolje. Primer je skupina dDolenjska in 
diskrepanca med rezultati morfoloških lastnosti in mikrosatelitnih lokusov.  
Mikrosateliti niso korelirani s fenotipom, kar je pričakovano, ker jih tretiramo kot 
nevtralne markerje. Hkrati gre lahko za pojav fenotipske plastičnosti. 
 
- V Sloveniji imamo zadostno genetsko pestrost čebel. 
 
- Razmnoževati družine iz čim večjega števila družin (pa ne tistih, ki kažejo nezaželene 
lastnosti). Vsaka družina je svojska, s svojo identiteto. Tako ohranjamo nivo genetske 
pestrosti. 
- Zaradi izjemno hitre adaptacije čebel je možnost, da ponovno vzpostavimo ekotipe in 
njihove rezervate (ob predpostavki, da nismo izgubili genetske pestrosti popzulacije, 
ki bi jo za to potrebovali). Ampak, če privzamemo, da so ekotipi posledica naravne 
selekcije (ji pomagamo z umetno selekcijo v isto smer), bi vzpostavljanje ekotipov 
lokalno zmanjšalo genetsko pestrost. 
 
- Bohinj je pokazal dober potencial za ohranitev genetskega materiala in vzpostavitev 
rezervata za alpski ekotip. 
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V tej nalogi smo se ukvarjali z iskanjem razlik med populacijama kranjske čebele z 
Dolenjske in Gorenjske. Razlike smo iskali na ravni fenotipa in genotipa. Vzorci našega 
zanimanja so prihajali od čebelarjev, ki najmanj 50 let stacionarno čebelarijo s svojimi 
čebelami z Dolenjske in Gorenjske. Pridobili smo vzorce 12-ih družin, po 6 iz vsake 
pokrajine. Našemu naboru lokalno ohranjenih vzorcev z Gorenjske in Dolenjske, smo za 
primerjavo priključili še vzorce z Dolenjske iz diplomskega dela Janeza Verbiča (2015) in 
vzorce dveh vzrejevalcev matic z Gorenjske. Tako smo dodali še vzorce 12-ih družin, po 6 
iz vsake pokrajine. Naše uporabljene metode so bile morfometrja, analiza mitohondrijske 
DNK in analiza mikrosatelitnih lokusov. 
 
Dela smo se najprej lotili na morfološkem nivoju. Čebele smo zamrznili in iz njih pripravili 
preparate delov telesa za skeniranje. Na družino smo pripravili 10 preparatov (čebel). Ko 
smo imeli preparate poskernirane, je sledilo merjenje na računalniku in obdelava podatkov. 
Naredili smo različne statistične teste: t - test, enosmerna analiza variance, Tukeyev test in 
test ključnih komponent (PCA).  
 
Za analizo mitohondrijske DNK smo potrebovali samo eno čebelo, da smo določili 
mitohondrijski haplotip družine. Namreč mitohondriska DNK se deduje po materini strani 
in ker so vse čebele hčerke ene matice imajo vse enako mitohondrijsko DNK. Najprej smo 
izolorali DNK iz letalnih mišic čebele. Nato je sledila verižna rekacija s polimerazo odska 
med genoma tRNKleu - cox2, na katerem se akumulira kar nekaj variacij. Odsek pa je dolg 
okoli 500 baznih parov. Sledilo je čiščenje PCR produkta za sekvenčno reakcijo, sekvenčna 
reakcija in na koncu branje sekvence. Dobjene sekvence smo nato pregledali v programi 
MEGA7, poravnali in jih primerjali z sekvencami iz podatkovne baze GenBank. Na podlagi 
sekvenc iz baze smo lahko določili mitohondrijske hapotipe.  
 
Za anlizo mikrosatelitnih lokusov pa smo potrebovali več čebel. Uporabili smo jih 8 na 
družino. Še boljše bi bilo, če bi jih več, da bi dobili bolj kompaktno genetsko strukturo. Ko 
smo izolirali DNK so sledile multipleks PCR reakcije. Z uporabo multipleks PCR reakcij 
smo si znižali stoške in čas dela. Naekrat smo pomnoževali 4-5 lokusov, ki so se med seboj 
razlikovali po dolžini in barvni znački. Rezultate dolžin fragmentov smo dobili s kapilarno 
elektroforezo. Dobljene podatke smo uredili in jih statistično analizirali v programu  
GenAIEx, Cervus, R (adegenet) in STRUCTURE. 
 
Dobili smo sledeče rezultate. Lokalno ohranjeni skupini z Dolenske in Gorenjske se med 
seboj razlikujeta v dolžini koškov, zadnje noge, pete in v radialni razdalji. Razlike smo našli 
tudi pri krilnih kotih D7, G18 in K19. Največ razlik med vsemi skupinami najdemo med 
lastnostmi dolžina golenice prve noge, dolžina koška, dolžina pete, površina koška, širina 
koška, dolžina zadnje noge, radialna razdalja, dolžina, širina in površina kruila, ter koti A4, 
D7, B4, G18, J16, K19 in L13. Najbolj pomenljive razlike so pri dolžini prvih golenic, 
površino noge, površino krila in dolžino zadnje noge. Kubitalni indeks se za našo raziskavo 
ni izkazal kot primeren znak za ločevanje skupin. Od vseh skupin sta morfološko najbolj 
izstopali skupini od vzrejevalcev matic. Imele so največje ekstremitete, kar je lahko 
posledica odbire ali tehnologije. Ostale tri skupne so si med seboj morfološko dokaj 
podobne, ne pa enake. To bi lahko razumeli kot prilagoditev na dokaj podobno okolje, čeprav 
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sta populaciji iz dveh različnih koncev Slovenije. Pri haplotipih mitohondrijske DNK smo 
dobili zelo jasne rezulate. Na Gorenjskem prevladuje haplotip C2C, ki naj bi veljal za 
avtohtoni haplotip slovenske kranjske čebele. Na Dolenjskem pa je bilo več haplotipa C2E, 
ki pa je zelo pogost pri kranjskih čebelah iz Hrvaške in Srbije. K temu je verjetno pripomogla 
zelo dolga državna meja s Hrvaško in spontane migracije čebel preko meje. Povsod pa se v 
enakih deležih pojavljata haplotipa C1 in C2D. Z analizo mikrosatelitnih lokusov smo dobili 
podobne rezultate in razlike kot na morfološkem nivoju. Imeli smo usklajene rezultate med 
morfologijo in mikroatelitnimi lokusi. Ponovno sta izstopili skupini vzrejevalcev matic. In z 
analizo mikrosateltnih lokusov smo lahko celo bolje med seboj razlikovali ostale tri skupine. 
Še posebej skupina dDolenjska se je lepo izluščila malo proč od ostalih skupin. Skupine se 
v nekaterih lastnostih razlikujejo v nekaterih pa so si povezane, kar se zelo vidi na 
predstavljenih grafih. Ne moremo rečti, da gre za ekotipe, definitivno pa gre za vsako svojo 
verzijo alpskega ekotipa. Zanimiva je razlika med morfološkimi in mikrosatelitnimi rezultati 
skupine dDolenjska. Po fenotipu je zelo podobna skupinama vGorenjska in vDolenjska, 
genetsko pa se loči od njiju. Lahko bi smatrali, da je njen fenotip posledica prilagoditve na 
okolje. Z analizo mikrosatelitnih lokusov smo našli zmerno genetsko diferenciacijo med 
skupinami in očiten vpliv odbire in selekcijskega dela, ki skupini od vzrejevalcev matic 
postavi na največjo distanco proti ostalim skupinam, še posebej vDolenjska in vGorenjska. 
Pri teh dveh skupinah se opazi delež ohranjenosti in drugačnosti, kar lahko sklepamo, da gre 
za staro ohranjeno lokalno populacijo.  
 
Sklepi, ki smo jih dobili ob koncu dela so:  
- obstajajo razlike med populacijami v Sloveniji, sploh genetske, če so te izolirane in 
že dolgo obstjajo;  
- opazili smo vpliv človekove odbire na čebelji fenotip in genetske značilnosti;  
- za določevanje fenotipskih razlik smatramo kot najboljšo izbiro lastnosti kot so 
dolžina, površina nog in kril;  
- vredno bi bilo vzpostaviti rezervate za lokalo ohranjene populacije, ker je iz naših 
rezultatov razvidno, da lahko ohranimo genetsko dediščino. 
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Preglednice povprečnih vrednosti morfoloških meritev lastnosti 
 
Meritve bomo prikazali v dveh ločenih skupinah glede na kako so bili vzorci pridobljeni 
(vzorčeno in dodani vzorci iz drugih virov). Vzorci so razdeljeni na osnovno skupino in 
dodano skupino. V osnovno skupino spadajo vzorci, ki smo jih z prof. Božičem vzorčili na 
Gorenjskem (Bohinj, Radovljica) in Dolenjskem (Raka, Slinovce), pod kriteriji, ki so 
zapisani v materialih. Dodana skupina predstavlja referenčne vzorce. V dodano skupino 
spadajo vzorci z Dolenjske uporabljeni v diplomskem delu Janeza Verbiča  (Gruča, Slinovce, 
Vihre) in vzorci s Kmetijskega inštituta Slovenije katerih izvor sta vzrejevalca matic z 




Izmerili smo dolžino 209 rilčkom, katerih meritve so zbrane v preglednici. Vzorci so bili 
pobrani iz 24 družin iz izbranih krajev. Izmerili smo 4-10 rilčkov po družini. Meritve so 




Povprečne izmerjene dolžine rilčkov s pripadajočim standardnim odklonom (SD), številom vzorcev (n), 
minimumom (Min) in maksimumom (Max) za osnovne vzorce z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Raka 6,013 5,794 6,227 6,011 0,519 27 5,005 6,561 
Dolenjska Slinovce 5,739 5,508 5,388 5,560 0,640 24 4,446 6,548 
Gorenjska Bohinj 5,906 5,459 5,165 5,496 0,689 29 4,312 6,441 
Gorenjska Radovljica 5,920 6,108 5,511 5,825 0,540 27 4,819 6,673 
Skupno     5,723 0,630 107 4,312 6,673 
 
Najkrajšo povprečno dolžino rilčka so imele čebele iz Bohinja – Gorenjska (n = 29; 5,496 ± 
0,689 mm) in najdaljše iz Rake – Dolenjska (n = 27; 6,011 ± 0,519 mm). Povprečna dolžina 
merjenih rilčkov (n = 107) je znašala 5,723 ± 0,630 mm. Povprečna dolžina rilčkov vzorcev 
z Dolenjske (n = 51) je znašala 5,799 ± 0,611 mm; povprečna dolžina rilčkov z Gorenjske 
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Povprečne izmerjene dolžine rilčkov s pripadajočim standardnim odklonom (SD), številom vzorcev (n), 
minimumom (Min) in maksimumom (Max) za dopolnilne vzorce z Gorenjske, Dolenjske, Tolminskega 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Gruča 5,519 5,042  5,281 0,589 14 4,671 6,250 
Dolenjska Slinovce 5,209 5,793  5,626 0,621 14 4,629 6,421 
Dolenjska Vihre 5,338 5,390  5,364 0,585 18 4,616 6,249 
Gorenjska Golo 
Brdo 
6,004 6,079 6,063 6,048 0,479 27 5,194 6,628 
Tolminsko Rodica 5,440 5,836 5,798 5,688 0,623 29 4,542 6,727 
Skupno     5,601 0.628 102 4,542 6,727 
 
Pri dopolnilnih vzorcih so imele najkrajšo povprečno dolžino rilčka čebele iz Gruče – 
Dolenjska (n = 14; 5,281 ± 0,589 mm) in najdaljše iz Golega Brda – Gorenjska (n = 27; 
6,048 ± 0,479 mm). Povprečna dolžina merjenih rilčkov (n = 102) je znašala 5,601 ± 0,628 
mm. Povprečna dolžina rilčkov vzorcev z Dolenjske (n = 46) je znašala 5,418 ± 0,602  mm; 
povprečna dolžina rilčkov z Gorenjske in Tolminskega (n = 56) pa je znašala 5,861 ± 0,582 
mm.  
 
Golenica prve noge 
 
Izmerili smo dolžine golenic prve noge 234 čebelam. Vzorci so bili pobrani iz 24 družin iz 





Povprečne izmerjene dolžine golenic s pripadajočim standardnim odklonom (SD), številom vzorcev (n), 
minimumom (Min) in maksimumom (Max) za osnovne vzorce z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Raka 1,762 1,764 1,807 1,777 0,045 30 1,653 1,870 
Dolenjska Slinovce 1,794 1,820 1,835 1,816 0,049 30 1,728 1,944 
Gorenjska Bohinj 1,775 1,787 1,815 1,792 0,067 30 1,666 1,931 
Gorenjska Radovljica 1,810 1,755 1,848 1,804 0,070 30 1,630 1,917 
Skupno     1,798 0,060 120 1,630 1,944 
 
Najkrajšo povprečno dolžino golenice prve noge so imele čebele iz Rake – Dolenjska (n = 
30; 1,777 ± 0,045 mm) in najdaljše iz Slinovc – Dolenjska (n = 30; 1,816 ± 0,049 mm). 
Povprečna dolžina merjenih golenic (n = 120) je znašala 1,798 ± 0,060  mm. Povprečna 
dolžina golenic vzorcev z Dolenjske (n = 60) je znašala 1,797 ± 0,051  mm; povprečna 
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Povprečne izmerjene dolžine golenic s pripadajočim standardnim odklonom (SD), številom vzorcev (n), 
minimumom (Min) in maksimumom (Max) za dopolnilne vzorce z Gorenjske, Dolenjske, Tolminsko 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Gruča 1,790 1,788  1,789 0,074 20 1,633 1,934 
Dolenjska Slinovce 1,827 1,779  1,793 0,068 14 1,633 1,901 
Dolenjska Vihre 1,748 1,732  1,740 0,088 20 1,513 1,945 
Gorenjska Golo 
Brdo 
1,863 1,859 1,876 1,866 0,065 30  1,968 
Tolminsko Rodica 1,854 1,792 1,846 1,831 0,077 30 1,686 1,971 
Skupno     1,804 0,085 114 1,513 1,971 
 
Iz dodanih vzorcev so imele najkrajšo povprečno dolžino golenice prve noge čebele iz Viher 
– Dolenjska (n = 20; 1,732 ± 0,088 mm) in najdaljše iz Golega Brda – Gorenjska (n = 30; 
1,866 ± 0,065 mm). Povprečna dolžina merjenih golenic (n = 114) je znašala 1,804 ± 0,085 
mm. Povprečna dolžina golenic vzorcev z Dolenjske (n = 54) je znašala 1,772 ± 0,080  mm; 
povprečna dolžina golenic z Gorenjske in Tolminskega (n = 60) pa je znašala 1,848 ± 0,073 
mm. 
 
Meritve zadnje noge 
 
Izmerili smo noge 233 čebelam delavkam iz 24 družin iz izbranih krajev. Merili smo dolžino 
stegna, dolžino golenice (koška), širino koška, površino koška, dolžino pete in sešteli vse 
izmerjene dolžine, da smo dobili podatek skupne dolžine noge. Izmerili smo 10 nog po 
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Povprečne vrednosti meritev delov nog, standardna deviacija (SD), število vzorcev (n), minimum in 
maksimum (Min/Max) za osnovne vzorce z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj 
 
dStegna dKoška šKoška pKoška dPete dNoge 
Dolenjska Raka n 29 30 30 30 30 29 
  
Min/Max 2.506/2,718 3.003/3.269 1,044/1,184 2.090/2.619 1.968/2.194 7.544/8.123 
  
SD 0.057 0.074 0,036 0.13 0.058 0.146 
  
Povp. 2.604 3.121 1,118 2.312 2.057 7.787 
Dolenjska Slinovce n 30 30 30 30 30 30 
  
Min/Max 2.500/2.765 3.002/3.329 1,079/1,197 2.209/2.631 2.002/2.219 7.520/8.277 
  
SD 0.070 0.072 0,032 0.098 0.051 0.163 
  
Povp. 2.633 3.138 1,132 2.366 2.106 7.876 
Gorenjska Bohinj n 30 30 30 30 30 30 
  
Min/Max 2.48/2.694 2.947/3.302 1,064/1,186 2.085/2.596 1.871/2.140 7.404/8.069 
  
SD 0.054 0.078 0,035 0.126 0.073 0.164 
  
Povp. 2.560 3.077 1,118 2.318 2.03 7.702 
Gorenjska Radovljica n 30 30 30 30 30 30 
  
Min/Max 2.54/2.755 2.914/3.187 1,073/1,191 2.212/2.497 1.972/2.149 7.502/8.013 
  
SD 0.055 0.062 0,027 0.082 0.049 0.129 
  
Povp. 2.624 3.077 1,124 2.36 2.069 7.771 
SKUPNO 
 
n 119 120 120 120 120 119 
  
Min/Max 2,480/2,765 2,914/3,329 1,044/1,197 2,085/2,631 1,871/2,219 7,404/8,277 
  
SD 0,061 0,076 0,032 0,112 0,064 0,162 
  
Povp. 2,614 3,103 1,123 2,334 2,065 7,784 
 
Povprečno najkrajše stegnenice so imele čebele iz Bohinja (n= 30; 2,560 ± 0,054 mm), 
najdaljše pa čebele iz Slinovc (n= 30; 2,633 ± 0,057 mm). Povprečna dolžina vseh stegnenic 
(n = 119) je znašala 2,614 ± 0,061 mm. Povprečna dolžina stegnenic vzorcev z Dolenjske 
(n= 60) je 2,619 ± 0,065 mm; povprečna dolžina stegnenic z Gorenjske (n =60) pa je znašala 
2,610 ± 0,056 mm. 
 
Povprečno najkrajše koške so imele čebele iz Bohinja (n= 30; 3,077 ± 0,078 mm) in 
Radovljice (n= 30; 3,077 ± 0,062 mm), najdaljše pa čebele iz Slinovc (n= 30; 3,138 ± 0,072 
mm). Povprečna dolžina vseh koškov (n = 120) je bila 3,103 ± 0,076 mm. Povprečna dolžina 
koškov vzorcev z Dolenjske (n = 60) je 3,130 ± 0,073 mm; povprečna dolžina koškov z 
Gorenjske (n = 60) pa je znašala 3,077 ± 0,070 mm. 
 
Povprečno najkrajšo širino koška so imele čebele iz Bohinja (n= 30; 1,118 ± 0,035 mm) in 
Rake (n= 30; 1,118 ± 0,036 mm), najdaljše pa čebele iz Slinovc (n= 30; 1,132 ± 0,032 mm). 
Povprečna širina vseh koškov (n = 120) je bila 1,123 ± 0,032 mm. Povprečna širina koškov 
vzorcev z Dolenjske (n = 60) je 1,125 ± 0,034 mm; povprečna širina koškov z Gorenjske (n 
= 60) pa je znašala 1,121 ± 0,031 mm. 
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Povprečno najmanjšo površino koška so imele čebele iz Rake (n= 30; 2,312 ± 0,130 mm2), 
največjo pa čebele iz Slinovc (n= 30; 2,366 ± 0,098 mm2). Povprečna površina vseh koškov 
(n = 120) je bila 2,334 ± 0,107 mm2. Povprečna površina koškov vzorcev z Dolenjske (n = 
60) je 2,339 ± 0,118 mm2; povprečna površina koškov z Gorenjske (n = 60) pa je znašala 
2,339 ± 0,107 mm2. 
 
Povprečno najkrajšo dolžino pete so imele čebele iz Bohinja (n= 30; 2,030 ± 0,073 mm), 
najdaljšo pa čebele iz Slinovc (n= 30; 2,106 ± 0,051 mm). Povprečna dolžina vseh pet (n = 
120) je bila 2,065 ± 0,064 mm. Povprečna dolžina pet vzorcev z Dolenjske (n = 60) je 2,081 
± 0,059 mm; povprečna dolžina pet z Gorenjske (n = 60) pa je znašala 2,050 ± 0,065 mm. 
 
Nato smo iz dobljenih meritev izračunali dolžino noge = dolžina stegnenice + dolžina koška 
+ dolžina pete. Povprečno najkrajšo dolžino celotne noge so imele čebele iz Bohinja (n= 30; 
7,702 ± 0,164 mm), najdaljšo pa čebele iz Slinovc (n = 30; 7,876 ± 0,163 mm). Povprečna 
dolžina vseh nog (n = 119) je bila 7,784 ± 0,162 mm. Povprečna dolžina nog vzorcev z 
Dolenjske (n = 59) je 7,832 ± 0,160 mm; povprečna dolžina nog z Gorenjske (n = 60) pa je 
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Povprečne vrednosti meritev delov nog, standardna deviacija (SD), število vzorcev (n), minimum in 
maksimum (Min/Max) za dopolnilne vzorce z Gorenjske, Dolenjske, Tolminsko 
Pokrajina Kraj 
 
dStegna dKoška šKoška pKoška dPete dNoge 
Dolenjska Gruča n 18 20 20 20.00 20.00 18 
  
Min/Max 2.485/2.792 2.792/3.340 1,078/1,230 2.115/2.662 1.869/2.192 7.323/8.135 
  
SD 0.086 0.12 0,039 0.126 0.101 0.206 
  
Povp. 2.637 3.132 1,148 2.369 2.031 7.793 
Dolenjska Slinovce2 n 13 14 14 14 14 13 
  
Min/Max 2.559/2.732 3.003/3.208 1,109/1,199 2.272/2.542 1.988/2.156 7.658/7.956 
  
SD 0.055 0.057 0,029 0.081 0.053 0.081 
  
Povp. 2.626 3.117 1,156 2.389 2.076 7.817 
Dolenjska Vihre n 19 20 20 20 20 19 
  
Min/Max 2.508/2.697 2.895/3.263 1,019/1,182 2.147/2.508 1.916/2.092 7.373/7.933 
  
SD 0.053 0.091 0,029 0.11 0.055 0.144 
  
Povp. 2.589 3.076 1,133 2.321 2.005 7.662 
Gorenjska Golo 
Brdo 
n 30.000 30 30 30 30 30 
  
Min/Max 2.524/2.77 3.146/3.337 1,071/1,256 2.250/2.633 1.943/2.175 7.704/8.209 
  
SD 0.061 0.051 0,046 0.112 0.061 0.135 
  
Povp. 2.626 3.219 1,162 2.436 2.073 7.919 
Tolminsko Rodica n 28.000 30 30 30 30 28 
  
Min/Max 2.528/2.755 3.014/3.292 1,042/1,256 2.203/2.682 1.953/2.172 7.673/8.191 
  
SD 0.054 0.069 0,036 0.12 0.061 0.141 
  
Povp. 2.615 3.168 1,152 2.44 2.06 7.848 
SKUPNO 
 
n 108 114 114 114 114 108 
  
Min/Max 2,485/2,792 2,792/3,337 1,042/1,256 2,115/2,682 1,943/2,175 7,323/8,209 
  
SD 0,063 0,093 0,038 0,120 0,072 0,169 
  
Povp. 2,618 3,142 1,150 2,391 2,049 7,808 
 
Pri dopolnilnih vzorcih smo dobili naslednje meritve. Povprečno najkrajše stegnenice so 
imele čebele iz Viher (n= 19; 2,589 ± 0,053 mm), najdaljše pa čebele iz Gruče (n= 18; 2,637 
± 0,086 mm). Povprečna dolžina vseh stegnenic (n = 108) je znašala 2,618 ± 0,063 mm. 
Povprečna dolžina stegnenic vzorcev z Dolenjske (n= 50) je 2,616 ± 0,068  mm; povprečna 
dolžina stegnenic z Gorenjske in Tolminskega (n =58) pa je znašala 2,621 ± 0,058 mm. 
 
Povprečno najkrajše koške so imele čebele iz Viher (n= 20; 3,076 ± 0,091 mm), najdaljše pa 
čebele iz Golega Brda (n= 30; 3,219 ± 0,051 mm). Povprečna dolžina vseh koškov (n = 114) 
je bila 3,142 ± 0,093 mm. Povprečna dolžina koškov vzorcev z Dolenjske (n = 54) je 3,107 
± 0,098 mm; povprečna dolžina koškov z Gorenjske in Tolminskega (n = 60) pa je znašala 
3,194 ± 0,065 mm. 
 
Povprečno najkrajšo širino koška so imele čebele iz Viher (n= 20; 1,133 ± 0,029 mm), 
najdaljše pa čebele iz Golega Brda (n= 30; 1,162 ± 0,046 mm). Povprečna širina vseh koškov 
(n = 114) je bila 1,150 ± 0,038 mm. Povprečna širina koškov vzorcev z Dolenjske (n = 54) 
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je 1,144 ± 0,034 mm; povprečna širina koškov z Gorenjske in Tolminskega (n = 60) pa je 
znašala 1,157 ± 0,041 mm. 
 
Povprečno najmanjšo površino koška so imele čebele iz Viher (n= 20; 2,321 ± 0,110 mm2), 
največjo pa čebele iz Rodice (n= 30; 2,440 ± 0,120 mm2). Povprečna površina vseh koškov 
(n = 114) je bila 2,391 ± 0,120 mm2. Povprečna površina koškov vzorcev z Dolenjske (n = 
54) je 2,356 ± 0,111 mm2; povprečna površina koškov z Gorenjske in Tolminskega (n = 60) 
pa je znašala 2,438 ± 0,115 mm2. 
 
Povprečno najkrajšo dolžino pete so imele čebele iz Viher (n= 20; 2,005 ± 0,055 mm), 
najdaljšo pa čebele iz Slinovc2 (n= 20; 2,076 ± 0,053 mm). Povprečna dolžina vseh pet (n = 
114) je bila 2,049 ± 0,072 mm. Povprečna dolžina pet vzorcev z Dolenjske (n = 54) je 2,033 
± 0,079 mm; povprečna dolžina pet z Gorenjske in tolminskega (n = 60) pa je znašala 2,067 
± 0,061 mm. 
 
Nato smo iz dobljenih meritev izračunali dolžino noge = dolžina stegnenice + dolžina koška 
+ dolžina pete. Povprečno najkrajšo dolžino celotne noge so imele čebele iz Viher (n= 19; 
7,662 ± 0,144 mm), najdaljšo pa čebele iz Golega Brda (n= 30; 7,919 ± 0,135 mm). 
Povprečna dolžina vseh nog (n = 108) je bila 7,808 ± 0,169 mm. Povprečna dolžina nog 
vzorcev z Dolenjske (n = 50) je 7,749 ± 0,170 mm; povprečna dolžina nog z Gorenjske in 




Izmerili smo 231 levih kril delavk iz 24 družin iz izbranih krajev in izračunali kubitalni 




Povprečja kubitanih indeksov za osnovne vzorce z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n 
Dolenjska Raka 2,548 2,754 2,918 2,698 0,415 30 
Dolenjska Slinovce 2,795 2,611 2,686 2,740 0,496 30 
Gorenjska Bohinj 2,794 2,837 2,814 2,815 0,350 30 
Gorenjska Radovljica 2,835 3,020 2,555 2,803 0,487 30 
Skupno     2,764 0,438 120 
 
Povprečno najmanjši kubitalni indeks so imele čebele iz Rake (n= 30; 2,698 ± 0,415 mm), 
največji indeks pa čebele iz Bohinja (n= 30; 2,815 ± 0,350 mm). Povprečen kubitalni indeks 
vseh osnovnih vzorcev (n = 120) je bil 2,764 ± 0,438 mm. Povprečen kubitalni indeks 
vzorcev z Dolenjske (n = 60) je 2,719 ± 0,454 mm; povprečen indeks čebel z Gorenjske (n 




Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020  
  





Povprečja dopolnilnih vzorcev za kubitalni indeks 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n 
Dolenjska Gruča 2,539 2,675 / 2,599 0,421 18 
Dolenjska Slinovce 2,925 3,009 / 2,985 0,533 14 
Dolenjska Vihre 2,572 2,635 / 2,605 0,339 19 
Gorenjska Golo 
Brdo 
2,776 2,967 2,686 2,810 0,525 30 
Tolminsko Rodica 2,951 2,781 3,107 2,947 0,390 30 
Skupno     2,789 0,465 111 
 
Najmanjše povprečje kubitalnega indeksa, pri dopolnilnih vzorcih za primerjavo, so imele 
čebele iz Gruče (n= 18; 2,599 ± 0,421 mm), največji indeks pa čebele z Rodice (n= 30; 2,947 
± 0,390 mm). Povprečen kubitalni indeks vseh dopolnilnih vzorcev (n = 111) je bil 2,789 ± 
0,465 mm. Povprečen kubitalni indeks vzorcev z Dolenjske (n = 51) je 2,707 ± 0,453 mm; 




Izmerili smo radialne razdalje na krilih 231 čebelam. Vzorci so bili pobrani iz 24 družin iz 





Povprečne vrednosti meritev radialne razdalje za osnovne vzorce z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Raka 3,312 3,343 3,317 3,323 0,059 30 3,191 3,415 
Dolenjska Slinovce 3,327 3,272 3,266 3,288 0,056 30 3,165 3,387 
Gorenjska Bohinj 3,324 3,326 3,346 3,332 0,056 30 3,227 3,451 
Gorenjska Radovljica 3,354 3,328 3,402 3,361 0,054 30 3,233 3,474 
Skupno     3,326 0,062 120 3,165 3,474 
 
Najkrajšo povprečno radialno razdaljo so imele čebele iz Slinovc (n = 30; 3,288 ± 0,056 
mm) in najdaljše iz Radovljice (n = 30; 3,361 ± 0,054 mm). Povprečna radialna razdalja (n 
= 120) je znašala 3,326 ± 0,062 mm. Povprečna radialna razdalja vzorcev z Dolenjske (n = 
60) je znašala 3,306 ± 0,060 mm; povprečna radialna razdalja z Gorenjske (n = 60) pa je 
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Povprečne vrednosti meritev radialne razdalje za dopolnilne vzorce z Gorenjske, Dolenjske, Tolminskega 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Gruča 3,376 3,326  3,353 0,066 18 3,221 3,463 
Dolenjska Slinovce 3,357 3,307  3,322 0,044 14 3,242 3,386 
Dolenjska Vihre 3,273 3,236  3,254 0,064 19 3,145 3,343 
Gorenjska Golo Brdo 3,280 3,290 3,308 3,293 0,053 30 3,150 3,373 
Gorenjska Rodica 3,240 3,285 3,292 3,272 0,069 30 3,060 3,374 
Skupno     3,299 0,068 111 3,060 3,463 
 
Pri dopolnilnih vzorcih smo izmerili najkrajšo povprečno radialno razdaljo pri čebelah iz 
Viher (n = 19; 3,254 ± 0,064 mm) in najdaljše iz Gruče (n = 18; 3,353 ± 0,066 mm). 
Povprečna radialna razdalja (n = 111) je znašala 3,299 ± 0,068 mm. Povprečna radialna 
razdalja dopolnilnih vzorcev z Dolenjske (n = 51) je znašala 3,308 ± 0,073 mm; povprečna 




Izmerili smo dolžine kril pri 226 čebelah. Vzorci so bili pobrani iz 24 družin iz izbranih 




Povprečne dolžine kril za Dolenjsko in Gorenjsko osnovni vzorci 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Raka 9,294 9,357 9,343 9,331 0,168 30 9,049 9,713 
Dolenjska Slinovce 9,381 9,262 9,317 9,320 0,142 30 8,845 9,556 
Gorenjska Bohinj 9,329 9,344 9,303 9,326 0,147 30 8,991 9,624 
Gorenjska Radovljica 9,416 9,350 9,407 9,392 0,098 30 9,217 9,580 
Skupno     9,342 0,142 120 8,845 9,713 
 
Najkrajšo povprečno dolžino krila so imele čebele iz Slinovc (n = 30; 9,320 ± 0,142 mm) 
in najdaljšo iz Radovljice (n = 30; 9,392 ± 0,098 mm). Povprečna dolžina krila (n = 120) je 
znašala 9,342 ± 0,142 mm. Povprečna dolžina krila vzorcev z Dolenjske (n = 60) je znašala 
9,326 ± 0,154 mm; povprečna dolžina krila čebel z Gorenjske (n = 60) pa je znašala 9,359 
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Povprečne dolžine kril za Dolenjsko, Gorenjsko, Tolminsko 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Gruča 9,407 9,268  9,355 0,195 16 8,973 9,711 
Dolenjska Slinovce 9,483 9,458  9,466 0,101 13 9,326 9,621 
Dolenjska Vihre 9,217 9,343  9,284 0,165 17 9,004 9,578 
Gorenjska Golo Brdo 9,584 9,531 9,564 9,560 0,159 26 9,255 9,932 
Tolminsko Rodica 9,645 9,549 9,605 9,597 0,170 24 9,146 9,867 
Skupno     9,452 0,201 96 8,973 9,932 
 
Pri dopolnilnih vzorcih so bile meritve sledeče. Najkrajšo povprečno dolžino krila so imele 
čebele iz Viher (n = 17; 9,284 ± 0,165 mm) in najdaljšo iz Rodice (n = 24; 9,597 ± 0,170 
mm). Povprečna dolžina krila (n = 96) je znašala 9,452 ± 0,201 mm. Povprečna dolžina 
krila vzorcev z Dolenjske (n = 46) je znašala 9,360 ± 0,175 mm; povprečna dolžina krila 




Tako kot smo zmerili dolžino kril smo pomerili tudi širino kril 223 čebelam iz 24 družin iz 




Povprečje širin za osnovne vzorce z Dolenjske in Gorenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Raka 3,125 3,157 3,238 3,173 0,077 30 3,019 3,349 
Dolenjska Slinovce 3,207 3,119 3,153 3,160 0,053 30 3,086 3,302 
Gorenjska Bohinj 3,184 3,175 3,205 3,188 0,062 30 3,068 3,283 
Gorenjska Radovljica 3,225 3,113 3,133 3,157 0,079 30 3,019 3,331 
Skupno     3,169 0,069 120 3,019 3,349 
 
Najmanjšo povprečno širino krila so imele čebele iz Radovljice (n = 30; 3,157 ± 0,079 
mm) in največjo čebele iz Bohinja (n = 30; 3,188 ± 0,062 mm). Povprečna širina krila (n = 
120) je znašala 3,169 ± 0,069 mm. Povprečna širina krila vzorcev z Dolenjske (n = 60) je 
znašala 3,166 ± 0,066 mm; povprečna širina krila čebel z Gorenjske (n = 60) pa je znašala 




Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020  
  





Povprečje širin za dopolnilne vzorce z Dolenjske in Gorenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Gruča 3,182 3,139  3,166 0,071 16 3,070 3,329 
Dolenjska Slinovce 3,206 3,170  3,181 0,085 13 3,063 3,324 
Dolenjska Vihre 3,116 3,124  3,120 0,074 16 3,011 3,243 
Gorenjska Golo 
Brdo 
3,226 3,151 3,195 3,192 0,061 29 3,049 3,319 
Tolminsko Rodica 3,251 3,236 3,249 3,245 0,080 29 3,053 3,393 
Skupno     3,181 0,083 103 3,011 3,393 
 
V dopolnilnih vzorcih so imele najmanjšo povprečno širino krila čebele iz Viher (n = 16; 
3,120 ± 0,074 mm) in največjo čebele iz Rodice (n = 29; 3,245 ± 0,080 mm). Povprečna 
širina krila (n = 103) je znašala 3,181 ± 0,083 mm. Povprečna širina krila vzorcev z 
Dolenjske (n = 45) je znašala 3,154 ± 0,079 mm; povprečna širina krila čebel z Gorenjske 
in Tolminsko (n = 58) pa je znašala 3,2118 ± 0,075 mm. 
 
Izračunana površina krila 
 
Iz dobljenih meritev dolžin in širin levih kril čebel delavk smo izračunali približek površine 
čebeljega krila po formuli (1).  
 
𝑝𝑜𝑣𝑟š𝑖𝑛𝑎 𝑘𝑟𝑖𝑙𝑎 =  
(𝑑𝑜𝑙ž𝑖𝑛𝑎 𝑘𝑟𝑖𝑙𝑎 ×š𝑖𝑟𝑖𝑛𝑎 𝑘𝑟𝑖𝑙𝑎)
2
                            ... (1) 
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Povprečne površine kril osnovnih vzorcev z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Raka 14,522 14,769 15,125 14,804 0,545 30 13,666 16,017 
Dolenjska Slinovce 15,044 14,445 14,687 14,725 0,402 30 13,683 15,777 
Gorenjska Bohinj 14,849 14,835 14,908 14,865 0,455 30 13,851 15,656 
Gorenjska Radovljica 15,184 14,552 14,737 14,825 0,460 30 14,126 15,916 
Skupno     14,805 0,465 120 13,666 16,017 
 
Najmanjšo povprečno površino krila so imele čebele iz Slinovc (n = 30; 14,725 ± 0,402 
mm2) in največjo čebele iz Bohinja (n = 30; 14,865± 0,455 mm2). Povprečna površina krila 
(n = 120) je znašala 14,805 ± 0,465 mm2. Povprečna površina krila vzorcev z Dolenjske (n 
= 60) je znašala 14,765 ± 0,477 mm2; povprečna površina krila čebel z Gorenjske (n = 60) 




Povprečne površine kril dopolnilnih vzorcev z Gorenjske in Dolenjske 
Pokrajina Kraj Vzorec1 Vzorec2 Vzorec3 Povprečje SD n Min Max 
Dolenjska Gruča 14,968 14,545  14.808 0.553 16 13.823 15.705 
Dolenjska Slinovce 15,202 14,993  15.057 0.467 13 14.283 15.871 
Dolenjska Vihre 14,358 14,593  14.481 0.442 16 13.686 15.108 
Gorenjska Golo Brdo 15,458 15,015 15,227 15.257 0.429 26 14.304 16.482 
Tolminsko Rodica 15,680 15,448 16,604 15.573 0.521 24 14.799 16.505 
Skupno     15,035 0,607 95 16,686 16,505 
 
Najmanjšo povprečno površino krila dopolnilnih vzorcev so imele čebele iz Viher (n = 16; 
14,481 ± 0,442 mm2) in največjo čebele z Rodice (n = 24; 15,573 ± 0,521 mm2). Povprečna 
površina krila (n = 95) je znašala 15,035 ± 0,607 mm2. Povprečna površina krila vzorcev z 
Dolenjske (n = 45) je znašala 14,782 ± 0,536 mm2; povprečna površina krila čebel z 
Gorenjske in Tolminsko (n = 50) pa je znašala 15,415 ± 0,494 mm2. 
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Grafa PCA analize izdelana na osnovi povprečja posamezne družine  
 
 
PCA graf (1. in 2. dimenzija) na osnovi povprečij družin, ne osebkov za bolj jasen prikaz 
 
PCA graf (1. in 3. dimenzija) na osnovi povprečij družin, ne osebkov za bolj jasen prikaz 
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Preglednice osnovnih statistik analize mikrosatelitnnih lokusov po krajih in pokrajinah 
 
Legenda oznak v preglednicah: 
 
K – število različnih alelov na lokus 
Ae – število efektivnih alelov 
Ho – opažena heterozigotnost 
He – pričakovana heterozigotnost 
PIC – informacijska vrednost polimorfizma 
PI – verjetnost enakosti genotipov 
Ničli aleli – frekvenca ničlih alelov 
Fis – koeficient parjenja v sorodstvu 
HWE – značilnost odstopanja od Hardy–Weinberg ravnovesja;  
*p < 0,05, **p <0,01; ***p < 0,001 
 
Osnovna statistika lokusov za skupino vDolenjska 
vDolenjska (n=48) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Ničli 
aleli 
Fis HWE 
A107 12 8.909 0.905 0.898 0.877 0.023 -0.009 -0.055 ns 
A113 6 1.570 0.348 0.367 0.333 0.435 0.002 0.023 ns 
A14 6 1.680 0.429 0.410 0.388 0.372 -0.026 -0.071 ns 
A24 4 2.885 0.609 0.661 0.596 0.178 0.022 0.027 ns 
A28 7 2.083 0.479 0.525 0.488 0.263 0.056 -0.127 *** 
A29 19 12.612 0.955 0.931 0.916 0.011 -0.019 -0.057 ns 
A43 10 4.103 0.467 0.765 0.730 0.086 0.260 0.260 *** 
A7 9 2.870 0.667 0.659 0.619 0.154 -0.001 -0.043 *** 
A79 8 4.731 0.813 0.797 0.761 0.072 -0.021 -0.110 ns 
A88 6 1.668 0.435 0.405 0.377 0.383 -0.074 -0.100 *** 
Ac306 3 1.187 0.170 0.159 0.148 0.720 -0.036 -0.086 ns 
Ap226 7 2.665 0.729 0.631 0.554 0.211 -0.083 -0.176 ns 
Ap273 2 1.022 0.022 0.022 0.021 0.958 -0.001 -0.022 ns 
Ap289 7 1.695 0.409 0.415 0.398 0.360 -0.018 -0.036 *** 
Ap33 11 5.400 0.886 0.824 0.794 0.055 -0.046 -0.131 ns 
Ap36 8 1.826 0.415 0.458 0.439 0.313 0.022 0.050 *** 
Ap43 5 3.989 0.761 0.758 0.705 0.107 -0.008 -0.034 ns 
Ap53 23 16.265 1.000 0.949 0.935 0.007 -0.032 -0.113 ns 
Ap66 6 1.219 0.128 0.182 0.175 0.677 0.205 0.290 *** 
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Osnovna statistika lokusov za kraj Slinovce iz skupine vDolenjska 
Slinovce (n=24) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli HWE 
A107 10 7.066 0.909 0.878 0.843 0.035 -0.029 ns 
A113 3 1.716 0.364 0.427 0.360 0.397 0.059 ns 
A14 5 1.549 0.409 0.363 0.338 0.433 -0.103 ns 
A24 3 2.146 0.565 0.546 0.477 0.274 -0.024 ns 
A28 4 1.186 0.167 0.160 0.153 0.715 -0.035 ns 
A29 16 10.907 0.957 0.929 0.902 0.015 -0.025 ns 
A43 4 1.816 0.045 0.460 0.395 0.357 0.817 *** 
A7 6 3.385 0.682 0.721 0.664 0.128 0.033 ns 
A79 8 5.120 0.875 0.822 0.778 0.064 -0.052 ns 
A88 4 1.514 0.391 0.347 0.321 0.454 -0.099 ns 
Ac306 3 1.235 0.208 0.194 0.178 0.668 -0.048 ns 
Ap226 4 2.859 0.750 0.664 0.584 0.188 -0.072 ns 
Ap273 1 1.000 0.000 0.000 0.000 1.000 nd nd 
Ap289 6 2.091 0.522 0.533 0.499 0.251 -0.021 * 
Ap33 9 4.390 0.957 0.789 0.744 0.080 -0.119 ns 
Ap36 7 2.273 0.476 0.574 0.538 0.216 0.063 ** 
Ap43 5 4.372 0.739 0.788 0.733 0.091 0.025 ns 
Ap53 15 11.500 1.000 0.933 0.906 0.014 -0.046 ns 
Ap66 5 1.241 0.167 0.199 0.190 0.654 0.145 *** 
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Osnovna statistika lokusov za kraj Raka iz skupine vDolenjska 
Raka (n=24) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli HWE 
A107 10 6.957 0.900 0.878 0.841 0.036 -0.022 Ns 
A113 5 1.420 0.333 0.302 0.283 0.509 -0.082 ns 
A14 4 1.810 0.450 0.459 0.419 0.334 0.028 ns 
A24 4 3.538 0.652 0.733 0.664 0.133 0.035 ns 
A28 6 3.263 0.792 0.708 0.642 0.145 -0.078 * 
A29 13 9.800 0.952 0.920 0.889 0.019 -0.031 ns 
A43 9 4.681 0.870 0.804 0.758 0.074 -0.064 ns 
A7 9 2.351 0.652 0.587 0.552 0.204 -0.078 ns 
A79 7 2.931 0.750 0.673 0.629 0.146 -0.094 ns 
A88 5 1.821 0.478 0.461 0.415 0.337 -0.062 *** 
Ac306 2 1.139 0.130 0.125 0.114 0.778 -0.025 ns 
Ap226 6 2.441 0.708 0.603 0.509 0.249 -0.102 ns 
Ap273 2 1.044 0.043 0.043 0.042 0.918 -0.004 ns 
Ap289 4 1.347 0.286 0.264 0.246 0.563 -0.069 ns 
Ap33 9 4.742 0.810 0.808 0.767 0.067 -0.011 ns 
Ap36 5 1.449 0.350 0.318 0.297 0.489 -0.087 ns 
Ap43 4 3.338 0.783 0.716 0.646 0.144 -0.058 ns 
Ap53 14 8.566 1.000 0.904 0.872 0.024 -0.064 ns 
Ap66 3 1.194 0.087 0.166 0.156 0.708 0.294 *** 
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Osnovna statistika lokusov za skupino vGorenjska 
vGorenjska (n=48) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Ničli 
aleli 
Fis HWE 
A107 12 7.389 0.864 0.875 0.851 0.032 0.000 -0.052 ns 
A113 7 1.759 0.417 0.436 0.393 0.362 -0.009 0.023 *** 
A14 4 1.241 0.140 0.196 0.187 0.657 0.201 0.215 ns 
A24 5 2.975 0.646 0.671 0.603 0.174 0.007 -0.020 * 
A28 4 1.266 0.146 0.213 0.201 0.633 0.170 0.294 *** 
A29 19 8.378 0.958 0.890 0.871 0.024 -0.049 -0.126 * 
A43 8 2.477 0.458 0.603 0.567 0.192 0.111 0.227 *** 
A7 7 3.778 0.667 0.744 0.696 0.110 0.055 0.026 *** 
A79 8 4.893 0.787 0.804 0.770 0.068 0.008 -0.018 * 
A88 7 1.499 0.333 0.336 0.323 0.455 0.013 -0.032 ns 
Ac306 3 1.184 0.167 0.157 0.148 0.721 -0.035 -0.079 ns 
Ap226 5 1.767 0.375 0.439 0.383 0.371 0.072 0.077 ns 
Ap273 2 1.022 0.022 0.022 0.022 0.957 -0.001 -0.024 ns 
Ap289 5 1.225 0.109 0.185 0.179 0.671 0.245 0.425 *** 
Ap33 12 9.410 0.930 0.904 0.884 0.021 -0.021 -0.068 ns 
Ap36 12 2.365 0.545 0.584 0.552 0.204 0.033 -0.018 *** 
Ap43 5 2.995 0.826 0.673 0.604 0.173 -0.120 -0.275 ns 
Ap53 20 12.623 0.936 0.931 0.915 0.012 -0.008 -0.035 ns 
Ap66 5 1.341 0.217 0.257 0.241 0.569 0.094 0.141 *** 
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Osnovna statistika lokusov za kraj Bohinj iz skupine vGorenjska 
Bohinj (n=24) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli HWE 
A107 9 4.840 0.818 0.812 0.770 0.066 -0.017 ns 
A113 4 1.616 0.375 0.389 0.352 0.413 -0.017 *** 
A14 1 1.000 0.000 0.000 0.000 1.000 nd nd 
A24 4 2.661 0.708 0.637 0.564 0.201 -0.075 ns 
A28 2 1.229 0.208 0.191 0.169 0.679 -0.049 ns 
A29 12 5.848 1.000 0.847 0.811 0.047 -0.105 ns 
A43 6 2.441 0.500 0.603 0.557 0.202 0.061 *** 
A7 4 3.904 0.739 0.760 0.696 0.113 0.004 ns 
A79 7 4.966 0.833 0.816 0.770 0.070 -0.017 ns 
A88 3 1.287 0.250 0.228 0.206 0.621 -0.061 ns 
Ac306 3 1.237 0.208 0.196 0.183 0.662 -0.047 ns 
Ap226 3 1.341 0.208 0.260 0.231 0.579 0.094 ns 
Ap273 1 1.000 0.000 0.000 0.000 1.000 nd nd 
Ap289 4 1.239 0.208 0.197 0.185 0.659 -0.047 ns 
Ap33 10 8.288 0.917 0.898 0.867 0.027 -0.021 ns 
Ap36 5 1.550 0.333 0.363 0.332 0.439 0.009 ns 
Ap43 5 3.320 0.833 0.714 0.644 0.145 -0.096 ns 
Ap53 16 10.473 0.875 0.924 0.897 0.017 0.015 ns 
Ap66 2 1.332 0.292 0.254 0.218 0.595 -0.075 ns 
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Osnovna statistika lokusov za kraj Radovljica iz skupine vGorenjska 
Radovljica (n=24) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli HWE 
A107 10 6.585 0.909 0.868 0.832 0.039 -0.032 ns 
A113 5 1.895 0.458 0.482 0.420 0.331 -0.011 *** 
A14 4 1.572 0.286 0.373 0.341 0.428 0.144 ns 
A24 4 2.796 0.583 0.656 0.584 0.186 0.018 ns 
A28 4 1.293 0.083 0.231 0.215 0.610 0.456 *** 
A29 14 7.890 0.917 0.892 0.861 0.028 -0.029 ns 
A43 6 2.472 0.417 0.608 0.566 0.194 0.162 ns 
A7 6 2.645 0.591 0.636 0.584 0.180 0.040 *** 
A79 7 3.933 0.739 0.762 0.710 0.101 -0.007 ns 
A88 6 1.732 0.417 0.432 0.406 0.350 0.033 ns 
Ac306 2 1.133 0.125 0.120 0.110 0.786 -0.023 ns 
Ap226 5 2.263 0.542 0.570 0.488 0.265 0.009 ns 
Ap273 2 1.049 0.048 0.048 0.045 0.910 -0.005 ns 
Ap289 3 1.204 0.000 0.173 0.163 0.697 0.891 *** 
Ap33 10 7.443 0.947 0.889 0.851 0.033 -0.048 ns 
Ap36 11 4.145 0.800 0.778 0.734 0.082 -0.034 ** 
Ap43 4 2.476 0.818 0.610 0.513 0.246 -0.165 ns 
Ap53 14 10.796 1.000 0.928 0.900 0.016 -0.050 ns 
Ap66 5 1.331 0.136 0.255 0.241 0.572 0.343 *** 
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Skupna osnovna statistika lokusov za skupini v Dolenjska in vGorenjska 
Skupaj vGorenjska in 
vDolenjska (n=96) 
Lokus 
K Ae Ho He PIC PI Fis HWE 
A107 14 8,149 0.884 0.894 0.879 0.022 -0.009 ns 
A113 8 1.665 0.383 0.402 0.365 0.395 0.038 ns 
A14 6 1.460 0.282 0.305 0.292 0.497 0.051 ns 
A24 5 2.930 0.628 0.676 0.615 0.165 0.048 ns 
A28 7 1.675 0.313 0.386 0.367 0.396 0.144 *** 
A29 23 10.495 0.957 0.935 0.926 0.009 -0.062 * 
A43 10 3.290 0.462 0.695 0.667 0.119 0.316 *** 
A7 9 3.324 0.667 0.706 0.666 0.125 0.039 *** 
A79 9 4.812 0.8 0.829 0.803 0.052 -0.010 * 
A88 8 1.583 0.383 0.371 0.355 0.412 -0.048 *** 
Ac306 4 1.185 0.168 0.157 0.148 0.72 -0.077 ns 
Ap226 8 2.216 0.522 0.556 0.486 0.267 -0.043 ns 
Ap273 2 1.022 0.022 0.022 0.022 0.957 -0.011 ns 
Ap289 9 1.460 0.256 0.304 0.297 0.492 0.128 ns 
Ap33 13 7.405 0.908 0.884 0.868 0.026 -0.063 * 
Ap36 14 2.096 0.482 0.527 0.506 0.244 0.068 *** 
Ap43 5 3.492 0.793 0.733 0.682 0.12 -0.121 * 
Ap53 26 14.444 0.967 0.954 0.947 0.005 -0.041 ** 
Ap66 7 1.280 0.172 0.22 0.213 0.616 0.204 *** 
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K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli Fis HWE 
A107 12 7.692 0.875 0.881 0.856 0.027 0.014 -0.051 * 
A113 5 2.559 0.814 0.616 0.545 0.222 -0.202 -0.412 ** 
A14 6 1.346 0.256 0.260 0.250 0.559 0.017 -0.121 *** 
A24 6 3.003 0.690 0.675 0.633 0.150 -0.037 -0.066 ns 
A28 5 2.625 0.953 0.626 0.547 0.193 -0.217 -0.568 *** 
A29 17 13.021 0.930 0.934 0.918 0.010 -0.001 -0.078 *** 
A43 6 2.965 0.805 0.671 0.633 0.130 -0.098 -0.244 *** 
A7 6 3.828 0.698 0.747 0.702 0.092 0.019 0.007 ns 
A79 7 4.588 0.791 0.791 0.753 0.077 -0.003 -0.114 ns 
A88 6 1.359 0.293 0.268 0.254 0.551 -0.071 -0.148 ns 
Ac306 4 1.400 0.326 0.289 0.267 0.467 -0.039 -0.166 ns 
Ap226 6 2.608 0.732 0.624 0.555 0.186 -0.099 -0.240 ns 
Ap273 3 1.128 0.119 0.114 0.109 0.744 0.128 -0.118 ns 
Ap289 2 1.049 0.048 0.047 0.045 0.910 -0.005 -0.035 ns 
Ap33 10 5.824 0.837 0.838 0.808 0.042 -0.009 -0.082 *** 
Ap36 10 3.373 0.881 0.712 0.666 0.124 -0.142 -0.317 *** 
Ap43 7 3.111 0.571 0.687 0.632 0.141 0.085 0.064 * 
Ap53 18 12.223 0.973 0.931 0.912 0.012 -0.029 -0.108 ns 
Ap66 5 3.252 0.667 0.701 0.637 0.148 0.023 -0.018 *** 
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K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli HWE 
A107 11 9.600 0.958 0.915 0.886 0.020 -0.0335 ns 
A113 6 3.056 0.917 0.687 0.631 0.149 -0.1874 *** 
A14 2 1.043 0.042 0.042 0.040 0.921 -0.0036 ns 
A24 5 3.740 0.917 0.748 0.683 0.121 -0.1138 ** 
A28 5 3.024 1.000 0.684 0.610 0.169 -0.2180 *** 
A29 13 8.640 0.833 0.910 0.874 0.024 0.0288 ns 
A43 8 3.669 0.958 0.743 0.685 0.116 -0.1615 * 
A7 6 4.071 0.583 0.770 0.718 0.096 0.1450 * 
A79 7 3.657 0.833 0.742 0.687 0.115 -0.0821 ns 
A88 6 2.233 0.625 0.564 0.526 0.227 -0.0723 ns 
Ac306 4 1.293 0.250 0.231 0.215 0.610 0.0594 ns 
Ap226 6 3.692 1.000 0.745 0.686 0.117 -0.1718 * 
Ap273 1 1.000 0.000 0.000 0.000 1.000 ND  
Ap289 2 1.064 0.063 0.063 0.059 0.884 -0.0075 ns 
Ap33 9 6.827 1.000 0.881 0.837 0.038 -0.0816 ns 
Ap36 6 2.241 0.636 0.580 0.520 0.233 -0.0759 ns 
Ap43 6 4.103 0.750 0.776 0.719 0.097 0.0124 ns 
Ap53 12 7.350 0.619 0.885 0.850 0.033 0.1676 ns 
Ap66 3 1.674 0.167 0.414 0.363 0.396 0.4101 *** 
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K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli HWE 
A107 10 5.568 0.913 0.839 0.804 0.049 -0.0662 ns 
A113 5 2.667 0.792 0.638 0.586 0.180 -0.1427 ns 
A14 3 1.410 0.333 0.297 0.270 0.524 -0.0840 ns 
A24 4 2.455 0.826 0.606 0.508 0.250 -0.2013 *** 
A28 5 3.056 0.875 0.687 0.618 0.162 -0.1658 *** 
A29 13 7.407 0.900 0.887 0.853 0.030 -0.0162 ns 
A43 7 4.891 0.867 0.823 0.767 0.070 -0.0548 ns 
A7 7 5.512 0.958 0.836 0.793 0.058 -0.0805 ns 
A79 8 3.789 0.833 0.752 0.705 0.100 -0.0726 ns 
A88 8 3.538 0.783 0.733 0.691 0.107 -0.0570 ns 
Ac306 2 1.087 0.083 0.082 0.077 0.850 -0.0122 ns 
Ap226 8 4.372 0.870 0.788 0.737 0.086 -0.0639 ns 
Ap273 3 1.293 0.125 0.234 0.215 0.610 0.2802 ** 
Ap289 2 1.232 0.211 0.193 0.171 0.676 -0.0495 ns 
Ap33 8 5.014 0.789 0.822 0.776 0.064 0.0020 ns 
Ap36 8 4.378 0.611 0.794 0.745 0.079 0.1383 * 
Ap43 6 4.594 0.762 0.801 0.748 0.082 0.0152 ns 
Ap53 10 6.389 0.842 0.866 0.827 0.041 -0.0052 *** 
Ap66 4 1.541 0.294 0.362 0.328 0.444 0.0666 ** 




Porenta T. Fenotipska in genetska opredelitev kranjske čebele  (A. mellifera carnica) na Gorenjskem in Dolenjskem.   
   Mag. delo. Ljubljana, Univ. v Ljubljani, Biotehniška fakulteta, Študij biotehnologije, 2020  
  
   
 
 




K Ae Ho He PIC PI Ničli aleli Fis HWE 
A107 16 10,463 0,896 0.907 0.897 0.017 0.0050 -0.041 ns 
A113 12 2.194 0.605 0.546 0.511 0.241 -0.0847 -0.217 *** 
A14 8 1.350 0.250 0.260 0.252 0.556 0.0313 -0.010 ns 
A24 8 3.750 0.705 0.735 0.701 0.104 0.0038 -0.114 *** 
A28 8 2.363 0.620 0.578 0.530 0.226 -0.0360 -0.283 *** 
A29 25 17.078 0.931 0.944 0.938 0.007 0.0055 -0.023 *** 
A43 11 5.275 0.647 0.813 0.787 0.059 0.1135 -0.005 *** 
A7 11 3.996 0.702 0.752 0.718 0.094 0.0413 0.034 *** 
A79 9 5.141 0.806 0.808 0.781 0.062 -0.0041 -0.060 *** 
A88 9 1.762 0.445 0.434 0.418 0.337 -0.0215 -0.089 *** 
Ac306 6 1.235 0.204 0.191 0.184 0.662 -0.0454 -0.100 ns 
Ap226 9 2.744 0.690 0.637 0.581 0.187 -0.0473 -0.167 ** 
Ap273 4 1.068 0.054 0.064 0.063 0.878 0.0832 0.248 *** 
Ap289 10 1.262 0.180 0.208 0.205 0.630 0.0658 0.057 *** 
Ap33 13 7.968 0.885 0.877 0.862 0.028 -0.0073 -0.060 ns 
Ap36 17 2.770 0.615 0.641 0.625 0.145 0.0077 -0.010 *** 
Ap43 7 4.166 0.731 0.762 0.724 0.094 0.0154 -0.010 ** 
Ap53 28 17.912 0.911 0.947 0.941 0.006 0.0178 0.026 *** 
Ap66 9 1.760 0.306 0.433 0.416 0.339 0.1745 0.217 *** 
Povprečje 7.253 3.864 0.603 0.575 0.586 0.246  -0.032  
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